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RESUMO 
 
 
CAPELIN, Marcio Andrei. Heterose e capacidade de combinação em trigo 
envolvendo fontes de genes de nanismo. 83 f. Dissertação (Mestrado em 
Agronomia) – Programa de Pós-Graduação em Agronomia (Área de Concentração: 
Produção vegetal), Universidade Tecnológica Federal do Paraná. Pato Branco, 2014. 
 
 
A introdução de genes Rht, oriundos principalmente de programas de melhoramento 
da Ásia, Europa, Estados Unidos e México permitiu o avanço da cultura do trigo 
(Triticum aestivum L.) para áreas consideradas marginais. Nesse contexto, este 
trabalho se propõe avaliar a capacidade de combinação, heterose e heterobeltiose 
em um dialelo 8x8 afim de verificar o efeito pleiotrópico (único gene controla diversas 
características do fenótipo), ou seja, além da estatura, quais os componentes de 
rendimento que estão sendo alterados quando cultivares de maior estatura são 
cruzados com as linhas anãs CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 disponibilizadas por 
programas de melhoramento genético nacionais de trigo. O experimento foi 
conduzido em Pato Branco – PR, na safra agrícola de 2012, em delineamento 
experimental de blocos casualizados com três repetições. As hibridações foram 
realizadas com oito genitores, sendo três anões (CD 0827, CD 0985 e UTF 0605) e 
BRS Pardela, Safira, BRS Tangará, CD 111 e CD 108, escolhidos por apresentarem 
estatura de planta média à elevada, potencial produtivo e demais caracteres 
agronômicos de interesse. Os valores dos quadrados médios da capacidade geral 
de combinação (CGC) foram superiores à capacidade específica de combinação 
(CEC) para todos os caracteres estudados, demonstrando maior contribuição dos 
efeitos gênicos aditivos. A capacidade geral de combinação das linhagens anãs (CD 
0827, CD 0985 e UTF 0605) indicou as maiores contribuições para a redução da 
estatura de planta, em ambas as gerações avaliadas, com destaque para a linhagem 
UTF 0605. A CGC também indica que os genitores UTF 0605, Safira e BRS Tangará 
maximizam o número de afilhos férteis por planta (AFPL) e CD 0985 e CD 111 se 
mostraram efetivos em aumentar o número de grãos por planta (NGE). Os genitores 
Safira, BRS Tangará, CD 108 e entre as anãs CD 0827 se destacaram com os mais 
elevados valores quanto a CGC para rendimento de grãos por planta (RGP). Os 
genitores anãos UTF 0605, CD 0985 e CD 0827 são fontes promissoras de genes 
aditivos para o desenvolvimento de progênies de menor estatura de planta e maior 
  
 
número de afilhos férteis por planta, grãos por espiga e massa de mil grãos. Os 
cruzamentos CD 0827 x Safira, UTF 0605 x Safira, CD 0985 x CD 111, CD 0985 x 
CD 108, UTF 0605 x CD 111, UTF 0605 x BRS Tangará destacaram-se com maiores 
valores de capacidade específica de combinação para rendimento de grãos, e os 
dois primeiros foram superiores quando se considera os valores de heterose e 
heterobeltiose  e depressão endogâmica. Os resultados deste estudo demonstram a 
viabilidade de utilização de linhagens anãs em programas de melhoramento 
genético.  
Palavras-chave:Triticum aestivum L. Estatura de planta. Acamamento. Seleção de 
genitores. 
  
 
ABSTRACT 
 
 
CAPELIN , Marcio Andrei. Heterosis and combining ability in wheat involving sources 
of dwarfing genes. 83 f. Dissertation (MSc in Agronomy) - Graduate Program in 
Agronomy (Area of Concentration: Crop Production), Federal Technological 
University - Paraná. Pato Branco, 2014. 
 
 
The introduction of Rht genes, mainly from breeding programs in Asia, Europe, 
United States and Mexico has allowed the advancement of wheat (Triticum aestivum 
L.) to marginal areas considered. In this context, this study aims to evaluate the 
combining ability, heterosis and heterosis in a 8x8 diallel order to verify the pleiotropic 
effect (single gene controls several features of the phenotype), in other words, 
beyond the stature which components of income that are being changed when taller 
cultivars are crossed with dwarf lines CD 0827, CD 0985 and UTF 0605 provided by 
national wheat breeding programs. The experiment was conducted in Pato Branco - 
PR in the 2012 harvest, in a randomized block design with three replications. 
Hybridizations were performed with eight parents, three of them dwarfs (CD 0827 , 
CD 0985 and UTF 0605), BRS Pardela, Safira , BRS Tangara, CD 111 and CD 108. 
The values of the mean squares for GCA were higher than SCA for all traits indicating 
higher contribution of additive genetic effects. The general combining ability of the 
dwarf lines (CD 0827 , CD 0985 and UTF 0605) indicated the greatest contributions 
to the reduction of plant height in both generations evaluated, highlighting the UTF 
0605 lineage. The CGC also indicates that UTF 0605, Safira and BRS Tangará 
parents maximize the number of fertile tillers per plant (NFPP) and CD 0985 , CD 111 
were effective in increasing the number of grains per spike (NGS). The Safira, BRS 
Tangará, CD 108 and CD 0827 between dwarf parents stood out with the highest 
values for GCA for grain yield per plant (GYP) . The dwarf parents UTF 0605, CD 
0985 and CD 0827 are promising sources of additive genes for the development of 
progenies of lower plant height and increased number of fertile tillers per plant, grains 
per spike and thousand grain weight. The CD 0827 x Safira, UTF 0605 x Safira, CD 
0985 x CD 111, CD 0985 x CD 108, UTF 0605 x CD 111, UTF 0605 x BRS Tangará 
stood out with higher values of specific combining ability for grain yield, and the first 
  
 
two were higher when considering the values of heterosis and heterosis and 
inbreeding depression. The results of this study demonstrate the feasibility of using 
plant population used in breeding programs.  
Keywords: Triticum aestivum L., plant height, lodging, parent selection. 
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1 INTRODUÇÃO 
O trigo (Triticum aestivum L.) é um alimento básico do povo brasileiro, 
consumido em diferentes formas como pães, massas alimentícias, bolos e biscoitos. 
É um dos cereais mais produzido no mundo. No Brasil, o trigo é cultivado nas 
regiões Sul, Sudeste e Centro-Oeste.   
O lançamento de cultivares de trigo com alto potencial produtivo, está 
associado à utilização mais intensiva de insumos, o que pode resultar em 
acamamento de plantas. Quando ocorre na fase de enchimento de grãos, o 
acamamento compromete a produtividade e a qualidade dos grãos, por limitar a 
fotossíntese e a translocação de fotoassimilados. No Brasil, genótipos de trigo 
resistentes ao acamamento passaram a ser extremamente desejáveis, em função da 
aplicação de maiores doses de nitrogênio nas lavouras, técnica cultural atualmente 
empregada em grande escala.  
Cultivares de trigo de porte mais elevado são mais suscetíveis ao 
acamamento, principalmente quando implantadas em sistemas de manejo mais 
intensivos. O acamamento causa impacto negativo na produtividade e qualidade dos 
grãos do trigo, além de dificultar a colheita mecanizada. Apesar dos problemas 
causados pelo acamamento, poucos esforços vêm sendo despendidos pelo 
melhoramento genético do trigo no sentido de identificar genitores (e genes) mais 
efetivos em função de seus efeitos na redução da estatura e no incremento da 
produtividade de grãos nas progênies. 
A introdução de genes de porte baixo, oriundos principalmente de 
cruzamentos com linhagens mexicanas, permitiu grandes avanços no potencial de 
rendimento dos cereais, especialmente de trigo. A redução do porte possibilitou o 
cultivo destes em locais altamente favoráveis ao seu desenvolvimento, como 
também a melhoria artificial do ambiente, particularmente através da irrigação e da 
aplicação de doses elevadas de insumos (STODDART; LOYD, 1986; GOODING et 
al., 2012). A proteção genética pelo uso de cultivares resistentes ao acamamento é a 
alternativa mais segura para incremento da produtividade e da qualidade do grão 
(REBETZKE et al., 2012). 
Cultivares com genes de nanismo apresentam comprimento do colmo 
reduzido, o que é causado pela interrupção na biossintese do ácido giberélico ou na 
transdução do sinal do ácido giberélico (WOJCIECHOWSKI et al., 2009). Na cultura 
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do trigo, os genes Rht1 e Rht2 (Reduced Height Genes) são relatados como os mais 
efetivos em reduzir a estatura e maximizar o desempenho agronômico das progênies 
(REYNOLDS et al, 2001); estes genes podem reduzir a estatura da planta em até 
50% em comparação com linhagens isogênicas (KONZAK 1987; LOSKUTOVA 
1998). 
Os genes Rht1 e Rht2 estão presentes em mais de 70% das cultivares 
em todo o mundo (EVANS, 1998; CHEN et al, 2012) e em 90% das cultivares 
lançadas nos estados unidos (GUEDIRA et al., 2010). Boa parte dos cultivares de 
trigo semi-anão da Europa e Ásia contêm o gene Rht8, introduzido a partir do cultivar 
Japonês Landrace Akakomugi (BOROJEVIC & BOROJEVIC, 2005).  
Há relatos que os rendimentos máximos são obtidos com plantas de 
estatura intermediária, e que os efeitos específicos dos genes Rht variam de acordo 
com as combinações genéticas, sendo que genótipos de maior estatura requerem 
alelos Rht mais potentes para a diminuição da estatura (ALLAN 1989; FISCHER & 
QUAIL, 1990; RICHARDS, 1992a). Estas observações corroboram com estudos que 
indicam que o rendimento de grãos pode ser maximizado pela combinação 
adequada de alelos Rht com genes favoráveis para rendimento de grãos (LAW et al., 
1978; CHAPMAN et al., 2007; BERRY  et  al.,  2007). 
Estudos com cultivares portadores de genes Rht geralmente envolvem 
linhagens ou cultivares oriundas da Ásia, Europa, Estados Unidos e México, não 
adaptadas às condições edafoclimáticas brasileiras. Neste contexto, este trabalho se 
propõe avaliar a capacidade de combinação, heterose e heterobeltiose afim de 
verificar o efeito pleiotrópico (único gene controla diversas características do 
fenótipo), ou seja, além da estatura, quais os componentes de rendimento que estão 
sendo alterados quando cultivares de maior estatura são cruzados com as linhas 
anãs CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 disponibilizadas por programas de 
melhoramento genético nacionais de trigo. 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 
2.1 CULTURA DO TRIGO 
 
A produção mundial de trigo (Triticum aestivum L.) é superior a 650 
milhões de toneladas por ano, considerada a segunda maior produção de grãos em 
nível mundial (USDA, 2013). O Brasil concentra sua produção na região Sul do país, 
a qual é responsável por mais de 90% da produção nacional, (CONAB, 2013). A 
produção brasileira de trigo representa menos de 50% do consumo interno, que 
chega, em média, a dez milhões de toneladas por ano, fazendo com que o Brasil 
seja um dos principais importadores do cereal no mundo. 
Viabilizar a produção de trigo é de fundamental importância, não só 
pela utilização deste na rotação de culturas, mas também por gerar divisas na 
estação fria do ano. Devido aos riscos e ao alto custo de produção que o cultivo do 
trigo impõe ao produtor, é necessário desenvolver genótipos e aprimorar manejos 
que possibilitem maior produtividade, com sustentabilidade. 
 
2.2 ESTATURA DE PLANTA E ACAMAMENTO 
 
Estatura de planta reduzida é um objetivo fundamental em programas 
de melhoramento de trigo em todo o mundo (MATHEWS et al., 2006). A elevação do 
platô de rendimento da cultura do trigo e a sua adaptação a áreas consideradas 
marginais dependem fundamentalmente do desenvolvimento de genótipos tolerantes 
ao acamamento (CRUZ et al., 2004; SILVA et al., 2006).  Em diversas espécies de 
importância agronômica, a redução da estatura resultou em grandes aumentos na 
produtividade, devido à resistência ao acamamento, índice de colheita e maior 
eficiência na utilização de recursos do meio ambiente (MILACH; FEDERIZZI 2001; 
REYNOLDS et al., 2001). 
Na maturação, as plantas tornam-se propensas a acamarem 
principalmente pela ação de chuvas e ventos fortes, o que acarreta na germinação 
ou apodrecimento do grão, além de dificultar a colheita mecanizada (ZAGONEL et 
al., 2007; JAMES, 2011). As maiores perdas ocorrem em cultivares de porte elevado 
durante a fase reprodutiva (antese) (FEDERIZZI et al., 1994; CRUZ et al., 2003). Em 
24 
 
 
anos chuvosos e regiões de elevada altitude, são maiores as chances de ocorrência 
de plantas acamadas (CRUZ et al., 2001; TEIXEIRA FILHO et al., 2010). 
Apesar do acamamento ser um grande  problema para a cultura do 
trigo, poucos esforços vêm sendo despendidos pelos programas de melhoramento 
genético no sentido de identificar genitores mais efetivos em função de seus efeitos 
na redução da estatura e incremento da produtividade de grãos nas progênies. 
 
2.3 PERSPECTIVA HISTÓRICA DOS GENES DE NANISMO 
 
O Japão foi pioneiro em realizar estudos visando o desenvolvimento de 
cultivares de trigo responsivas ao uso de fertilizantes, sem acamar (DALRYMPLE, 
1986). A variedade de trigo Daruma, desenvolvida no Japão por volta do ano 1900, 
que possui em sua constituição gênica os genes de nanismo Rht1 e Rht2, é 
considerada uma das primeiras a apresentar porte de planta semi-anão (SIAL et al, 
2002). Em 1917, o genótipo de trigo anão Daruma foi hibridado com Fultz (genótipo 
de trigo exportado dos Estados Unidos para o Japão) e, em 1925, melhoristas 
japoneses cruzaram Daruma – Fultz com Turquia (um genótipo de trigo Russo). 
Desta combinação foi selecionado Norin10, que foi disponibilizado para cultivo no 
Japão em 1935 (HANSON et al., 1982, MILACH; FEDERIZZI 2001).  
Pesquisadores americanos usaram intensivamente Norin10 em 
hibridações. Os cruzamentos entre Norin10 e variedades americanas exigiu anos de 
intensa seleção até a primeira variedade ser lançada em 1962 (MORRISON; 
VOGUEL, 1962; REBETZKE et al., 2011). A seleção em progênies do cruzamento 
entre Norin10 × Brevor14  resultou em plantas com elevado número de perfilhos, alta 
resistência ao acamamento, altura de planta média e menor comprimento e largura 
de folha (REITZ, 1968; REBETZKE et al., 2012), definindo um novo padrão de 
planta. 
 
2.4 GENES DE NANISMO IDENTIFICADOS 
Em trigo, há 20 locus Rht (Reduced height) e 25 alelos associados ao 
hábito de crescimento semi-anão (KONZAK 1987), incluindo 11 alelos encontrados 
naturalmente, sendo eles: Rht-B1b (Rht1), Rht-D1b (Rht2), Rht-B1c (Rht 3), Rht-
B1d, Rht-B1e, Rht-B1f, Rht-D1c (Rht 10), Rht-D1d, Rht8, Rht9 e Rht6. Outros 16 
alelos foram obtidos por mutagênese, incluindo Rht-B1g, Rht4, Rht5, Rht7, Rht 11, 
25 
 
 
Rht12, Rht13, Rht14, Rht15, Rht16, Rht17, Rht18, Rht18, Rht19, Rht20 e Rht21 
(ELLIS et al., 2007; BILJANA et al., 2008; WATANABE 2008; HAQUE et al., 2011, 
CHEN et al. 2012; MENG et al., 2013). Os genes Rht4, Rht6, Rht7, Rht8, Rht9, 
Rht11 e Rht17 são recessivos; Rht12 é um gene dominante e todos os outros são 
genes semidominantes (MILACH; FEDERIZZI, 2001). Os genes Rht8 e Rht9 estão 
presentes em variedades de trigo europeias; Rht15, Rht16, Rht18, Rht19 e Rht20 
são efetivos na redução da estatura de planta, entretanto, são pouco utilizados 
(GALE; YOUSSEFIAN, 1985; KONZAK, 1987; LI et al., 2013). 
 
2.5 EFEITO DOS GENES DE NANISMO SOBRE A CULTURA DO TRIGO 
 
Diversos estudos indicam que o rendimento de grãos pode ser 
maximizado pela combinação adequada de alelos Rht com genes favoráveis para 
rendimento de grãos (LAW et al., 1978; CHAPMAN et al., 2007; BERRY  et  al.,  
2007). Genótipos de trigo excessivamente baixos ou excessivamente altos são 
menos produtivos que genótipos de estatura média (BERGER e PLANCHON, 1990). 
Neste contexto, Richards (1992a) concluiu que o rendimento de grãos não depende 
da presença de genes de nanismo em si, mas sim de uma estatura ideal para um 
determinado ambiente. 
Os genes de nanismo, além de reduzir a estatura de planta, aumentam 
o rendimento de grãos e seus componentes: número de espigas por planta, número 
de espiguetas por espiga, número de grãos por espiga (REYNOLDS et al, 2001; 
SILVA et al., 2006; CHEN et al., 2012) e afeta positivamente o índice de colheita 
(NIZAM UDDIN; MARSHALL, 1989; REYNOLDS et al., 2001; ZAPATA et al., 2004). 
Em contrapartida, alguns estudos demonstram que a introdução de genes de 
nanismo diminuiu a porcentagem de proteína nos grãos (Fischer; Quail, 1990) e 
ocasionam decréscimo significativo no peso de grãos (NIZAM UDDIN; MARSHALL, 
1989; MIRALLES; SLAFER et al., 1996; ZAPATA et al., 2004). 
A produtividade de trigo é maximizada dentro de um intervalo de 
estatura de 70-100 cm na maioria das regiões tritícolas (RICHARDS, 1992a; 
FLINTHAM et al., 1997). Os genes Rht1 e Rht2 podem reduzir a altura da planta em 
até 50% em comparação com uma linhagem isogênica (KONZAK 1987; 
LOSKUTOVA 1998). Flintham et al., (1997) observaram que os genes Rht1, Rht2 e 
Rht3 maximizaram a produtividade de grãos em níveis que variaram de 0,20 a 0,76 
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Kg/m-2. Resultados semelhantes foram obtidos por Fischer e Quail (1990), que 
constataram que a utilização de genes de nanismo proporcionou incrementos na 
produtividade de grãos de até 0,2 kg m2 ou 2000 kg ha-1, se comparado com 
progênies altas. 
O gene Rht8 em combinação com Rht-B1b (Rht1) ou Rht-D1b (Rht2) 
pode resultar em plantas de trigo com estatura entre 70 a 75 cm (ELLIS et al., 2004). 
Estes genes modulam a fisiologia e a morfologia do trigo, através da diminuição da 
área foliar e aumento da fotossíntese por unidade de área (GENT; KIYOMOTO, 
1997; ELLIS et al., 2007). Outros genes potentes, com efeito pronunciado (> 50% de 
redução na estatura) são o Rht-D1c (Rht10), presente na cultivar Ai-bian1 (BORNER 
et al., 1997); esta cultivar possui estatura média de 25,5 cm, sendo a menor estatura 
já caracterizada em um cultivar de trigo (YANG, et al., 2009) e o gene Rht-B1c (Rht3) 
presente na cultivar Tom Thumb, entretanto, este último não tem sido explorado em 
variedades comerciais, embora há relatos que pode contribuir para a melhoraria da 
produtividade, germinação na espiga e qualidade de panificação (FLINTHAM; GALE 
1982).  
A maioria dos genes de nanismo podem estar ativos durante todo o 
ciclo da planta. Os primeiros efeitos destes genes podem ser visto nas primeiras 
fases de desenvolvimento da planta. Este é o caso do gene Rht3, que provoca uma 
diminuição acentuada na taxa de síntese da alfa-amilase durante a germinação 
(FLINTHAM; GALE, 1982; GALE et al., 1987, TANG et al., 2009). A consequência 
positiva é a redução na germinação pré-colheita. Por provocar extremo nanismo, 
este gene ficou limitado apenas no melhoramento para germinação em pré-colheita. 
Um efeito menos pronunciado sobre a expressão da alfa-amilase também é 
encontrada para Rht1 e Rht2 (REBETZKE et al., 2012). 
Diversos estudos indicam que os genes Rht1 e Rht2 têm um efeito 
positivo sobre o rendimento (GALE; YOUSSEFIAN, 1985; FISCHER; QUAIL, 1990; 
BORNER et al., 1993; TANG et al., 2009; REBETZKE et al., 2011; REBETZKE et al., 
2012). Estes genes apresentam um efeito pleiotrópico positivo na fertilidade de 
espiguetas e aumento no número de grãos por unidade de área (Gale e Youssefian, 
1985; JAMES, 2011; REBETZKE et al., 2011; REBETZKE et al., 2012).  
Na presença de genes de nanismo, menos fotoassimilados são 
necessários para o crescimento do pedúnculo, o que aumenta sua disponibilidade 
para órgãos reprodutivos (Youssefian et al., 1992), promovendo um aumento na 
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produtividade de grãos (REBETZKE, et al., 2012). Também, a redução do tamanho 
das células da folha aumenta a capacidade fotossintética por unidade de área foliar 
(LECAIN et al., 1989; MORGAN et al., 1990, MAYDUP et al., 2012). 
 
2.6 HERDABILIDADE 
 
A herdabilidade de uma característica infere sobre a extensão pela qual 
um caráter é passado de uma geração a outra. Altos valores de herdabilidade 
indicam que há maior probabilidade de ganhos de seleção, uma vez que ha menor 
influência do ambiente. Para o caráter estatura de planta em trigo, trabalhos 
demonstram altos valores de herdabilidade (YAO, et al., 2011). Rebetzke et al. 
(2012), estudando fontes de genes de nanismo, encontraram valores elevados de 
herdabilidade para estatura de plantas, o que é um indicativo que a seleção para 
estatura de planta pode ser eficiente em gerações precoces. 
No que se refere ao controle genético da estatura da planta em trigo, 
em presença de genes de nanismo, estudos indicam que a aditividade é o principal 
componente da variação genética (HABIB; KHAN, 2003), ocorrendo também o efeito 
de dominância (NAZEER et al., 2004; SALEEM et al., 2005) e menos expressivo o 
efeito de epistasia (HALLORAN, 1975). Em um estudo mais recente, Yao et al., 
(2011), verificaram que o efeito gênico de aditividade e a dominância parcial foram 
mais importante para explicar a variação genética na característica de estatura de 
plantas em trigo. 
 
 
2.7 HETEROSE 
 
A heterose é estimada em termos de aumento ou diminuição 
percentual das médias dos híbridos F1 em relação ao desempenho médio dos 
genitores (INAMULLAH et al., 2006) e a heterobeltiose em relação à média de 
desempenho do melhor genitor (HOCHHOLDINGER; HOECKER, 2007; BIRCHLER 
et al., 2010). Do ponto de vista do melhorista, a heterobeltiose é mais eficaz 
especialmente em culturas de autopolinização, para os quais o objetivo é encontrar 
um híbrido superior em relação a um dos genitores (LAMKEY; EDWARDS, 1999). 
Dependendo do caractere a ser selecionado, tanto heterose positiva quanto negativa 
28 
 
 
é útil. Geralmente, a heterose positiva é utilizada na seleção para rendimento e seus 
componentes e a negativa na seleção de genótipos mais precoces e menor estatura 
de planta (LAMKEY; EDWARDS, 1999; ALAM et al., 2004). 
A expressão da heterose é definida por um ou mais mecanismos 
genéticos: (i) a ação de genes dominantes ou semi-dominantes presente entre os 
dois genitores, (ii) a interação complementar de genes aditivos dominantes ou 
recessivos em locus diferentes, interação não-alélica ou epistasia e (iii) interações 
favoráveis entre dois alelos no mesmo locus, ou seja, intraalelo ou interações 
interalélicas ou sobredominância (MACKEY, 1976; LIPPMAN e ZAMIR, 2006). 
 
2.8 CAPACIDADE DE COMBINAÇÃO 
 
A escolha de genitores para hibridações tomando como base apenas 
caracteres fenotípicos e de desempenho individual é insuficiente para assegurar a 
obtenção de progênies com alto potencial genético, passíveis de seleção. Sendo 
assim, as metodologias de análise dialélica fornecem estimativas de parâmetros 
úteis na seleção de parentais para a hibridação e no entendimento dos efeitos 
gênicos envolvidos na herança dos caracteres (KRYSTKOWIAK et al., 2009).  
O método de Griffing (1956) possibilita estimar os efeitos e as somas 
de quadrados de efeitos da capacidade geral de combinação (CGC), dependente da 
concentração de genes predominantemente aditivos, e da capacidade específica de 
combinação (CEC), que é resultante da concentração de genes de efeito não 
aditivos (PFANN et al., 2009). Neste sentido, a identificação precoce de híbridos que 
sejam capazes de produzir progênies superiores através da ação gênica e a 
existência de heterose é de fundamental importância para o melhorista, pois 
proporciona avanços para a seleção de combinações genéticas promissoras. 
Em trigo, à predominância da ação genética aditiva (Dhonde et al., 
2000; Bertan et al., 2009),  não aditiva (Menon; Sharna, 1997; Krystkowiak et al., 
2009) e a presença de ambas em proporções semelhantes (Hasnain et al., 2006; 
Topal et al., 2004; Yang et al., 2006) para caracteres de importância agronômica tem 
sido relatada por diversos autores. Os genes de nanismo Rht4, Rht5, Rht6, Rht7, 
Rht8, Rht9, Rht12, Rht13, Rht14 e Rht18 que, individualmente, provocariam um 
menor efeito na estatura da planta, quando combinados, também podem reduzir 
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consideravelmente a estatura de planta (BEHAREV et al., 1998; LOSKUTOVA, 1998; 
ELLIS et al., 2004). 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 
3.1 LOCALIZAÇÃO DO EXPERIMENTO  
 
O experimento foi conduzido na Estação Experimental do Curso de 
Agronomia da UTFPR, Campus Pato Branco, estando situada a 26° de latitude Sul e 
52° de longitude Oeste, apresentando a altitude média de 700 metros acima do nível 
do mar e encontrando-se na zona tritícola F (IAPAR, 2011). O clima é classificado 
como Cfa – clima subtropical úmido mesotérmico (MAAK, 1968). O solo pertence à 
unidade de mapeamento LVdf2 - Latossolo Vermelho distroférrico textura argilosa e 
relevo ondulado (BHERING, et al., 2008).  
 
3.2 ESCOLHA DOS GENITORES E OBTENÇÃO DE PROGÊNIES  
 
      Para a realização das hibridações foram utilizados oito genitores, três 
deles anões (CD 0827, CD 0985 e UTF 0605), sendo os dois primeiros 
disponibilizados pelo Programa de Melhoramento Genético da Cooperativa Central 
de Pesquisa Agrícola (COODETEC) e o terceiro desenvolvido na Universidade 
Tecnológica Federal do Paraná, em Pato Branco. Os demais genitores (BRS 
Pardela, Safira, BRS Tangará, CD 111 e CD 108) foram escolhidos por apresentarem 
estatura de planta média e elevada, potencial produtivo e demais caracteres 
agronômicos de interesse (Tabela 1). 
Tabela 1. Informações técnicas dos genitores, incluindo genealogia, obtentor, estatura média de 
planta e reação ao acamamento. UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2013. 
Genótipos Genealogia Obtentor 
Estatura 
(cm) 
Reação ao 
acamamento 
CD 0827 IPR 85/OC989 Linhagem Coodetec 61 R* 
CD 0985 CD105/BRS220 Linhagem Coodetec 48 R* 
UTF 0605 OR1 X EMBRAPA 16 
 
Linhagem UTFPR 43 R* 
CD 108 TAM200 / TURACO COODETEC 70 R* 
CD 111 EMBRAPA 27/OCEPAR 18 
// ANAHUAC 75 COODETEC 
85 MR* 
BRS Tangará BR 23*2/PF 940382 Embrapa 83 MS* 
BRS Pardela BR 18 / PF 9099 Embrapa 72 MS* 
Safira PF9099/OR-1//GRANITO OR/Biotrigo Genética 79 MS* 
* R = Resistente; MR = Moderadamente resistente; MS = Moderadamente suscetível. 
 
Em maio de 2011, os oito genitores foram semeados em cinco épocas 
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distintas, em intervalos de 10 dias. Os oito genitores foram cruzados em forma de 
dialelo completo, sem os recíprocos, totalizando 28 combinações híbridas. Ainda no 
ano de 2011 uma amostra das sementes F1 de cada cruzamento foi semeada em 
casa de vegetação visando o avanço para a geração F2. As sementes 
remanescentes foram armazenadas em condições controladas. 
 
3.3 DELINEAMENTO E CONDUÇÃO DO EXPERIMENTO 
 
Na safra agrícola de 2012 as 28 combinações híbridas F1, F2 e os 
genitores foram semeados a campo em delineamento de blocos ao acaso com três 
repetições totalizando 84 parcelas experimentais. As parcelas experimentais foram 
compostas de 80 plantas para os híbridos F2 e 20 plantas para os genitores e 
híbridos F1, sendo espaçadas em 10 cm entre plantas e 30 cm entre linhas. A 
adubação de base foi 300 kg ha-1 da formulação de NPK (8-20-20) e 80 kg ha-1 de 
nitrogênio na forma de uréia (45% de N), aplicado em cobertura no início do 
perfilhamento (Z 2.2 da escala Zadocks) (ZADOKS, 1974). O controle de plantas 
daninhas, pragas e doenças foi efetuado de acordo com as recomendações técnicas 
da cultura do trigo (COMISSÃO BRASILEIRA DE PESQUISA DE TRIGO E 
TRITICALE, 2010). 
 
3.4 CARACTERES AVALIADOS 
 
Nos genitores e híbridos (F1 e F2) foram avaliados os seguintes 
caracteres: estatura de planta (EST), sendo realizado 30 dias após a antese, período 
o qual não há mais crescimento da planta (SPIERTZ et al., 1971), medido pelo 
comprimento do colmo, em centímetros, desde a superfície do solo até o ápice da 
inflorescência, excluindo as aristas; comprimento do pedúnculo (CP), avaliado com 
uma régua com aproximação de 0,1 cm, medindo-se do último nó até a base da 
espiga; comprimento do segundo entre nó (CSE), medindo a partir do segundo ao 
terceiro nó; número de afilhos férteis por planta (AFPL), contando individualmente os 
afilhos férteis de cada planta; número de espiguetas por espiga (NEE), contando o 
número de espiguetas da espiga principal de cada planta; número de grãos por 
espiga (NGE), contando o número total de grãos; massa de mil grãos (MMG), em 
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gramas e, rendimento de grãos por planta (RGP), em gramas, obtido pela pesagem 
da produção de grãos das plantas, trilhadas individualmente.  
 
3.5 ANÁLISES DOS DADOS 
 
Os dados foram submetidos à análise de variância individual e geral 
considerando as gerações avaliadas, e as somas de quadrados dos tratamentos 
foram decompostas em capacidade geral (CGC) e específica de combinação (CEC), 
por meio da análise de variância dialélica. Na decomposição, foi empregado o 
Método 2, Modelo B de GRIFFING (1956), descrito pelo modelo estatístico Yij= 
m+gi+gj+sij+εij, onde: Yij é o valor médio da combinação (i≠j) ou do genitor (i=j); m é a 
média geral; gi, gj são os efeitos da capacidade geral de combinação do i-ésimo e do 
j-ésimo genitor, respectivamente; sij é o efeito da capacidade específica de 
combinação para os cruzamentos entre os genitores de ordem i e j; e εij é o erro 
experimental médio. Também foram estimados os coeficientes de correlação de 
Pearson entre os caracteres fenotípicos e a CGC e CEC em ambas as gerações. As 
análises foram realizadas com auxílio do programa computacional Genes (CRUZ, 
2001). 
A heterose foi obtida em relação à média dos genitores: 
100*
GM
GM  -   F
H 1MP   
e ao genitor superior, denominada de heterobeltiose: 
100*
SG
SG  -  F
H 1PS 
 
onde: HMP é a estimativa da heterose em relação à média dos genitores; 1
F é a 
média do híbrido; GM  é a média dos genitores; PS
H
 é a estimativa da 
heterobeltiose; e, SG  é a média do genitor superior (GARDNER and EBERHART, 
1966). A significância dos valores da heterose e heterobeltiose foram verificadas por 
meio do teste “t”, a 5% de probabilidade de erro. O cálculo da depressão 
endogâmica considerou o desempenho médio dos híbridos em ambas as gerações, 
através da fórmula: 
100*
F
F  -F
DE
1
21  
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onde, DE = depressão endogâmica ou perda de vigor em percentagem, 1F = média 
do caráter na geração F1 e 2
F = média do caráter na geração F2. 
A variância genética foi obtida pela divisão dos quadrados médios das 
progênies pelo quadrado médio do erro e posterior divisão pelo número de 
repetições: 
r
QMR
QMP






G
2  
A herdabilidade no sentido amplo foi calculada pela divisão da variância 
genotípica pela variância fenotípica 
f
h
2
G
2
2


  
Também foram estimados os coeficientes de correlação de Pearson entre os 
caracteres agronômicos e as estimativas genéticas de heterose, heterobeltiose e 
depressão endogâmica com auxílio do programa computacional estatístico Genes 
(CRUZ et al., 2006). 
A comparação de médias dos tratamentos foi realizada pelo teste de 
agrupamento de Scott e Knott (SCOTT; KNOTT, 1974) em nível de 5% de 
probabilidade de erro, comparando primeiramente genitores e F1 e posteriormente 
genitores e F2. As associações entre os diferentes caracteres e gerações com a 
capacidade geral e específica de combinação, heterose e heterobeltiose foram 
estimadas através de análises de correlação de Pearson (STEEL; TORRIE, 1980).
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4 RESULTADOS E DISCUSSÕES 
 
A análise da variância do modelo de Griffing (1956) conjunta e para as 
gerações F1 e F2 (Tabela 2) revelou que houve efeito significativo de genótipos para 
todos os caracteres avaliados, indicando que os genitores e suas respectivas 
combinações híbridas são contrastantes. Esses resultados corroboram com 
Mahboob et al., (2002), que avaliou o efeito de genes Rht sobre o rendimento de 
grãos. Os baixos coeficientes de variação (C.V.) observados atestam a qualidade 
experimental e confiabilidade das inferências testadas. 
As análises individuais das gerações F1 e F2 (Tabela 2) e conjunta 
apresentaram efeito significativo com capacidade geral de combinação (CGC) e 
capacidade específica de combinação (CEC) para todos os caracteres avaliados, 
com exceção dos caracteres afilhos férteis por planta (AFPL) e número de 
espiguetas por espiga (NEE) na análise conjunta e do NEE nas gerações F1 e F2 
para CEC, indicando que tanto efeitos gênicos aditivos quanto não aditivos estão 
controlando a manifestação dos caracteres estudados (JOSHI et al., 2004; BERTAN  
et al., 2009) e que as considerações a cerca das capacidades de combinação devem 
ser efetuadas para cada geração.  
Os valores dos quadrados médios da CGC foram superiores a CEC 
para todos os caracteres estudados demonstrando maior contribuição dos efeitos 
gênicos aditivos, o que é consenso na maior parte dos estudos com a cultura do 
trigo (BASTOS et al., 2003; HALL; VAN SANFORD, 2003; LORENCETTI et al., 2005; 
DAĞÜSTÜ, 2008; BERTAN et al., 2009), entretanto, Jain e Rathore (1985) 
encontraram variância CEC maior que a CGC, indicando predominância de genes 
não-aditivos (dominância e epistasia). 
As variações genotípicas estimadas (σ2G) para genitores e híbridos 
foram significativamente maiores do que zero para todos os caracteres (p < 0,01) e 
sempre superior as variações ambientais (σ2f), o que mostra pouco efeito do 
ambiente (Tabela 2). Os genitores, híbridos F1 e F2 apresentaram σ2G semelhante 
para todas as características, exceto para a estatura de planta (EST), concordando 
com os resultados relatados por Gowda et al., (2010). As estimativas de 
herdabilidade (h2) foram elevadas, variando 0,77-0,99, demonstrando que a maior 
proporção de expressão fenotípica de características dos genitores e híbridos é 
genética. 
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Tabela 2. Quadrados médios da analise de variância dialélica para as gerações F1, F2 e conjunta 
obtidos a partir de um cruzamento dialélico 8x8, para um conjunto de oito caracteres agronômicos de 
trigo. UTFPR, Campus Pato Branco - PR, 2013. 
Caracteres 
Quadrados médios da análise de variância dialélica 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Genótipo 
(GL=35) 
CGC 
(GL=7) 
CEC 
(GL=28) 
Erro 
(GL=140) 
Média CV(%) G
2  e
2   
Análise de variância dialélica conjunta 
AFLP¹ 40,32* 155,30* 11,58ns 0,71 15,87 7,39 5,49 1,31 0,86 
NEE 15,58* 71,20* 1,67ns 0,24 19,57 3,36 2,42 0,10 0,95 
EST (cm) 921,50* 4335,8* 67,90 0,19 71,95 2,34 151,44 3,68 0,98 
CP (cm) 59,01* 250,91* 11,04* 0,02 15,24 6,07 9,76 0,47 0,96 
CSE (cm) 19,54* 85,47* 3,05* 0,00 14,21 5,94 6,06 0,19 0,96 
NGE 315,62* 757,16* 205,23* 0,03 55,55 2,38 44,94 10,87 0,88 
MMG (g) 104,84* 311,13* 53,26* 0,05 35,56 2,91 16,34 3,95 0,88 
RGP (g) 27,69* 69,20* 17,31* 0,00 12,42 5,34 3,62 1,99 0,77 
Análise de variância dialélicada geração F1 
AFLP 21,21* 70,96* 8,77* 1,36 15,36 7,46 6,08 0,43 0,93 
NEE 8,47* 36,11* 1,56
ns 0,05 19,64 3,16 2,62 0,12 0,95 
EST (cm) 473,59* 2259,9* 27,00* 0,33 70,61 2,36 156,71 0,93 0,99 
CP (cm) 30,53* 124,97* 6,92* 0,03 15,06 5,90 10,22 0,26 0,97 
CSE (cm) 17,59* 77,26* 2,67* 0,00 13,64 5,54 5,31 0,19 0,96 
NGE 190,82* 445,50* 127,15* 0,01 54,85 2,51 60,93 0,63 0,98 
MMG (g) 68,04* 203,26* 34,23* 0,11 35,95 2,92 23,62 0,37 0,98 
RGP (g) 19,55* 42,99* 13,69* 0,00 13,16 5,12 6,38 0,15 0,97 
Análise de variância dialélica da geração F2 
AFLP 25,38* 87,92* 9,75* 0,05 16,37 7,32 7,52 0,47 0,94 
NEE 8,05* 35,29* 1,24
ns 0,43 19,50 3,53 2,42 0,15 0,93 
EST (cm) 461,59* 2083,4* 56,13* 0,05 73,30 2,33 153,55 0,97 0,99 
CP (cm) 30,91* 127,05* 6,88* 0,01 15,41 6,22 10,25 0,30 0,97 
CSE (cm) 23,40* 95,23* 5,45* 0,00 14,79 6,26 7,18 0,28 0,96 
NGE 157,60* 335,12* 113,22* 0,00 56,24 2,24 50,69 0,53 0,98 
MMG (g) 49,53* 124,94* 30,68* 0,00 35,17 2,90 16,98 0,35 0,97 
RGP (g) 14,73* 30,67* 10,74* 0,00 11,68 5,59 4,85 0,14 0,97 
Análise de variância dialélica. ¹AFLP: afilhos férteis por planta; NEE: número de espiguetas por 
espiga; EST: estatura de planta; CP: comprimento do pedúnculo; CSE: comprimento do segundo 
entre nó; NGE: número de grãos por espiga; MMG: massa de mil grãos; RGP: rendimento de grãos 
por planta; GL: graus de liberdade; CGC: capacidade geral de combinação; CEC: capacidade 
específica de combinação; CV: coeficiente de variação (%); G
2 : variância genotípica; e2 : 
variância ambiental; : herdabilidade no sentido amplo. 
 
Os alelos Rht alteram a estatura de planta e o dossel influenciando a 
adaptação em diferentes ambientes de cultivo. Estes genes contribuem para a 
redução do acamamento e maior particionamento de fotoassimilados para espigas, 
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podendo aumentar o número de grãos, a massa de mil grãos, índice de colheita e 
rendimento de grãos. 
Com base na comparação de médias dos híbridos e seus respectivos 
genitores (Tabela 03), observa-se que os genitores Safira e BRS Tangará se 
destacam com as maiores médias para AFPL, no qual as combinações tanto em F1 
quanto em F2 refletem a superioridade deste genótipo em transmitir aos seus 
híbridos alelos favorável para este caractere. Mahboob et al. (2002)  encontram 
genótipos com estatura próxima a 95 centímetros com presença do gene Rht1 
produziram um número significativamente maior de  afilhos férteis por planta e, 
consequentemente, elevando a produção de grãos / planta. O genitor UTF 0605 
(anão) mesmo não obtendo elevados valores, também gerou híbridos com elevadas 
médias para AFPL.  
Para os caracteres NEE e NGE se destacam os genitores CD 0985 (anã), 
BRS Tangará e CD 111 os quais se situaram no mesmo agrupamento de Scott e 
Knott com os melhores resultados. O genitor BRS Tangará apresentou resultados 
positivos em outros trabalhos (BENIN et AL., 2009). Pinthus e Levy (1983) relataram 
que a presença de genes Rht1 e Rht2 não causaram aumento de grãos por espiga e 
os genótipos de maior estatura tiveram maior número médio de grãos por espiga. 
Mahboob et al., (2002) verificou que genótipos de menor estatura possuíam 
significativamente maior número de espiguetas e de grãos/espiga, o que resultou em 
maior rendimento de grãos. Estes resultados sugerem que tanto plantas de menor 
quanto de maior estatura, podem produzir elevados rendimentos.  
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Tabela 3. Desempenho médio de oito genitores de trigo e respectivas combinações dialélicas para 
oito caracteres agronômicos de trigo nas gerações F1 e F2. UTFPR, Campus Pato Branco, 2013. 
  Caracteres Agronômicos 
GENITORES AFPL NEE EST (cm) CP (cm) 
CD 0827 11,2 e 11,2 e 18,6 e 18,6 e 60,1 h 60,1 i 10,8 e 10,8 g 
CD 0985 9,5 f 9,5 f 24,6 a 24,6 a 49,2 j 49,2 k 9,1 f 9,1 h 
UTF 0605 15,5 d 15,5 d 17,8 e 17,8 e 43,1 l 43,1 m 8,2 f 8,2 h 
PARDELA 15,8 c 15,8 d 18,8 d 18,8 d 73,1 e 73,1 f 17,1 b 17,1 c 
SAFIRA 21,0 a 21,0 a 19,3 d 19,3 d 80,6 c 80,6 d 14,5 c 14,5 e 
TANGARA 18,7 b 18,7 b 22,2 b 22,2 b 83,9 c 83,9 c 19,4 a 19,4 b 
CD 111 12,6 e 12,6 e 20,8 c 20,8 c 85,3 b 85,3 b 15,7 b 15,7 d 
CD 108 16,6 c 16,6 c 17,7 e 17,7 e 70,8 f 70,8 f 16,1 b 16,1 d 
Média geral 15,1 20,0 68,3 13,9 
Populações F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 
1 x 2 12,1 e 14,1 d 21,1 c 21,8 b 61,2 h 65,3 h 13,4 d 14,6 e 
1 x 3 13,4 d 16,6 c 18,1 e 17,8 e 50,7 j 52,1 j 11,3 e 11,5 f 
1 x 4 11,8 e 11,6 e 17,8 e 18,3 e 69,8 f 73,7 e 13,8 c 15,9 d 
1 x 5 15,1 d 17,5 c 18,4 e 18,8 d 79,5 c 81,5 d 14,6 c 16,2 d 
1 x 6 14,8 d 13,8 d 20,3 c 19,3 d 81,2 c 79,8 d 18,5 a 16,0 d 
1 x 7 12,8 e 14,3 d 19,8 d 19,3 d 73,4 e 80,3 d 14,4 c 16,3 d 
1 x 8 14,3 d 14,5 d 18,9 d 17,9 e 71,4 f 75,0 e 17,8 b 15,6 d 
2 x 3 17,9 b 16,5 c 20,7 c 19,9 d 45,9 k 47,0 l 9,2 f 7,7 h 
2 x 4 13,9 d 13,9 d 20,4 c 20,8 c 70,6 f 70,0 g 16,8 b 15,3 d 
2 x 5 14,0 d 14,8 d 20,9 c 20,8 c 72,4 e 75,5 e 12,6 d 14,4 e 
2 x 6 16,8 c 13,8 d 22,9 b 22,0 b 69,8 f 71,8 f 14,2 c 15,5 d 
2 x 7 13,8 d 14,9 d 21,3 c 21,5 b 69,8 f 72,1 f 12,6 d 14,1 e 
2 x 8 13,7 d 14,4 d 20,3 c 19,9 d 65,1 g 64,5 h 12,7 d 13,6 e 
3 x 4 16,2 c 16,3 c 17,9 e 17,8 e 56,7 i 63,0 h 14,8 c 13,8 e 
3 x 5 18,1 b 22,3 a 18,6 e 19,4 d 58,9 h 66,9 g 12,8 d 13,6 e 
3 x 6 21,0 a 17,0 c 18,4 e 17,8 e 60,8 h 62,7 h 13,2 d 13,2 e 
3 x 7 18,1 b 20,4 a 17,7 e 18,9 d 60,2 h 67,8 g 13,3 d 13,3 e 
3 x 8 16,8 c 18,5 b 18,2 e 16,8 e 54,8 i 67,5 g 11,7 e 13,5 e 
4 x 5 18,2 b 18,5 b 18,4 e 18,2 e 81,2 c 87,6 b 17,3 b 18,5 b 
4 x 6 17,0 c 19,1 b 19,5 d 20,0 d 81,9 c 86,2 b 19,7 a 19,6 b 
4 x 7 14,2 d 17,0 c 21,8 c 19,3 d 80,1 c 83,9 c 17,0 b 19,4 b 
4 x 8 15,1 d 17,7 c 18,0 e 19,0 d 76,5 d 81,5 d 17,8 b 19,7 b 
5 x 6 14,9 d 19,1 b 20,7 c 20,3 c 89,1 a 90,5 a 19,2 a 19,5 b 
5 x 7 17,1 c 15,9 d 19,3 d 19,5 d 86,4 b 87,0 b 18,9 a 17,4 c 
5 x 8 17,1 c 19,9 b 17,8 e 18,2 e 80,8 c 81,5 d 16,8 b 17,7 c 
6 x 7 14,8 d 16,4 c 20,2 c 20,8 c 88,8 a 92,3 a 20,5 a 21,3 a 
6 x 8 15,3 d 19,3 b 18,8 d 18,8 d 80,9 c 84,1 c 18,9 a 18,6 b 
7 x 8 13,5 d 16,9 c 18,4 e 18,5 e 79,4 c 81,2 d 17,7 b 16,8 c 
Média geral 15,4   16,6   19,4   19,3   71,3   74,7   15,4   15,8   
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...Continuação tabela 3 
  Caracteres Agronômicos 
GENITORES CSE (cm) NGE MMG (g) RGP 
CD 0827 12,0 f 12,0 e 56,3 d 56,3 d 40,7 b 40,7 b 11,2 f 11,2 d 
CD 0985 9,0 g 9,0 f 68,7 a 68,7 a 35,3 e 35,3 e 7,0 i 7,0 g 
UTF 0605 9,6 g 9,6 f 62,9 b 62,9 c 27,2 h 27,2 h 8,5 h 8,5 f 
PARDELA 14,8 c 14,8 c 70,0 a 70,0 a 35,1 e 35,1 e 15,0 c 15,0 b 
SAFIRA 16,3 b 16,3 c 48,3 g 48,3 h 25,2 i 25,2 i 10,3 g 10,3 e 
TANGARA 14,9 c 14,9 c 63,5 b 63,5 c 34,7 e 34,7 e 16,1 b 16,1 a 
CD 111 15,5 c 15,5 c 68,5 a 68,5 a 29,3 g 29,3 g 12,2 f 12,2 c 
CD 108 15,4 c 15,4 c 50,2 g 50,2 g 31,7 f 31,7 f 16,4 b 16,4 a 
Média geral 13,4 61,0 32,4 12,1 
Populações F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 
1 x 2 11,3 f 12,5 e 58,5 d 65,8 b 41,7 b 34,3 e 10,4 g 8,7 f 
1 x 3 9,5 g 10,0 f 43,8 i 55,6 d 34,0 e 37,3 d 8,6 h 13,3 c 
1 x 4 13,3 e 14,0 d 46,5 h 52,2 f 45,3 a 42,3 b 13,2 e 12,6 c 
1 x 5 15,7 b 16,0 c 57,5 d 60,5 c 37,0 d 38,7 c 16,1 b 14,7 b 
1 x 6 13,9 d 15,1 c 49,4 g 52,2 f 47,3 a 45,3 a 15,3 c 13,1 c 
1 x 7 14,6 c 15,5 c 55,3 d 53,1 f 34,3 e 36,0 e 15,3 c 11,1 d 
1 x 8 14,7 c 15,7 c 51,3 f 49,7 g 40,3 b 39,3 c 13,0 e 11,3 d 
2 x 3 9,1 g 9,2 f 48,4 g 50,5 g 31,3 f 34,7 e 9,4 h 9,5 f 
2 x 4 13,5 d 13,5 d 57,7 d 61,6 c 37,7 c 34,7 e 10,2 g 10,8 e 
2 x 5 13,9 d 15,2 c 61,5 c 56,5 d 31,0 f 30,0 g 14,5 d 8,9 f 
2 x 6 12,5 e 13,9 d 57,5 d 62,1 c 39,0 c 40,0 c 11,7 f 7,3 g 
2 x 7 13,0 e 14,3 d 69,9 a 70,7 a 33,0 e 35,7 e 13,7 d 11,6 d 
2 x 8 12,0 f 13,5 d 54,9 d 58,8 d 35,0 e 34,0 e 13,8 d 11,2 d 
3 x 4 11,4 f 11,5 e 50,9 f 54,1 e 36,0 d 33,0 f 14,2 d 9,5 f 
3 x 5 11,6 f 13,9 d 51,5 f 51,9 f 33,3 e 30,3 g 16,0 b 13,1 c 
3 x 6 12,4 e 12,8 e 44,5 i 49,3 g 37,7 c 38,0 d 15,1 c 14,6 b 
3 x 7 12,8 e 15,1 c 53,9 e 52,2 f 32,0 f 32,3 f 13,9 d 12,8 c 
3 x 8 11,2 f 13,1 d 44,3 i 37,7 i 36,7 d 41,3 b 14,5 d 11,4 d 
4 x 5 16,7 b 17,9 b 57,1 d 50,1 g 36,3 d 35,0 e 16,5 b 12,5 c 
4 x 6 14,8 c 14,8 c 47,4 g 46,8 h 37,7 c 35,0 e 12,9 e 11,2 d 
4 x 7 15,2 c 17,2 b 61,6 c 58,1 d 35,0 e 33,0 f 11,6 f 10,3 e 
4 x 8 13,3 e 16,0 c 38,5 j 54,7 e 46,0 a 36,3 d 12,0 f 13,5 c 
5 x 6 16,1 b 18,5 b 53,8 e 52,6 f 36,3 d 37,0 d 13,7 d 12,2 c 
5 x 7 17,0 a 18,6 b 59,8 c 57,7 d 30,3 g 34,3 e 14,3 d 11,7 d 
5 x 8 14,7 c 17,1 b 46,1 h 56,7 d 36,7 d 31,7 f 17,8 a 13,5 c 
6 x 7 17,9 a 20,2 a 56,3 d 57,1 d 39,3 c 36,0 e 14,3 d 10,5 e 
6 x 8 16,1 b 18,5 b 48,7 g 53,1 f 42,0 b 38,7 c 12,4 f 10,1 e 
7 x 8 16,5 b 18,2 b 56,4 d 54,1 e 38,3 c 38,0 d 15,1 c 11,8 d 
Média geral 13,7   15,1   53,0   54,8   37,2   36,2   13,5   11,5   
Comparação de médias dos tratamentos realizada pelo teste de agrupamento de Scott e Knott. 
¹AFLP: afilhos férteis por planta; NEE: número de espiguetas por espiga; EST: estatura de planta; CP: 
comprimento do pedúnculo; CSE: comprimento do segundo entre nó; NGE: número de grãos por 
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espiga; MMG: massa de mil grãos; RGP: rendimento de grãos por planta. Valores seguidos pela 
mesma letra minúscula, na coluna não diferem estatisticamente entre si pelo teste de Scott-Knott em 
nível de 5% de probabilidade de erro (p<0,05). 
 
O comprimento do colmo pode ser controlado tanto por poligenes quanto 
por genes Rht. Relações genotípicas positivas entre comprimento do colmo e o 
rendimento de grãos de diferentes genes Rht têm sido frequentemente relatados 
(PINTHUS et al., 1987; BEHAREV et al., 1988; DAOURA et al., 2013). Os genitores 
CD 111, BRS Tangará e Safira proporcionaram as maiores médias para EST nos 
cruzamentos que participaram. Dentre as linhas anãs, CD 0827 proporcionou a 
maior média para EST, CP e CSE. O genitor anão UTF 0605 foi mais efetivo em 
diminuir a EST nos cruzamentos em que participou, resultando em plantas menores 
de 70 cm. Robbins et al., (2009) relataram uma redução média de estatura de 10 cm 
(15%) para linhas contendo o alelo Rht8 em relação a linhas isogênicas.  
A combinação de um ou mais genes Rht pode resultar em diferentes 
estaturas de planta. Rebetzke et al., (2012) verificou que a presença dos genes Rht-
B1b ou Rht-D1b resultou em uma redução média de 17% na estatura das plantas, 
com consequente aumento na resistência ao acamamento (STAPPER; FISCHER, 
1990, BERRY et al., 2007).  
O genitor CD 0827 (anão) apresentou elevada média para MMG (acima de 
40g), e transmitiu essa característica para os cruzamentos onde esteve presente, 
destacando-se CD 0827 x BRS Tangará com médias acima de 45g nas gerações F1 
e F2. Os genitores CD 108, BRS Tangará e BRS Pardela apresentaram as maiores 
médias de RGP (16g; 16g; 15g; respectivamente). Dentre as linhagens nanicas CD 
0827, apresentou a maior média de RGP (11g). Gale e Youssefian (1985), Richards 
(1992), Beharev et al., (1998) e Mahboob et al., (2002) observaram que estatura de 
planta muito reduzida, devido ao efeito de genes Rht, podem resultar em menor 
rendimento de grãos.  
O RGP na geração F1 foi superior em relação à geração F2 para 22 
cruzamentos, demonstrando que a recombinação gênica com o avanço da geração 
proporcionou depressão endogâmica. O cruzamento UTF 0605 x BRS Tangará 
manteve elevada a média de RGP nas duas gerações. Os cruzamentos CD 0827 x 
Safira (F1: 16g; F2: 15g); CD 0827 x BRS Tangará (F1: 15g; F2: 13g); UTF 0605 x 
Safira (F1: 16g; F2: 13g); UTF 0605 x BRS Tangará (F1: 15g; F2: 15g); BRS Pardela 
x Safira (F1: 17g; F2: 12g); Safira x CD 108 (F1: 18g; F2: 14g) apresentaram as 
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maiores médias de RGP em ambas as gerações avaliadas. Destacaram-se os 
cruzamentos BRS Pardela x Safira (17g); Safira x CD 108 (18g) na geração F1 e CD 
0827 x Safira (15g); UTF 0605 x BRS Tangará (15g) na geração F2. As linhagens CD 
0827 e UTF 0605, além de reduzirem a estatura de planta, estão presentes em 
cruzamentos com elevado RGP. 
Os benefícios da redução da estatura são maiores em ambientes favoráveis 
(Butler et al., 2005; Chapman et al., 2007) e tipicamente nos quais a altura das 
plantas se encontram em torno de 70 a 100 cm (RICHARDS, 1992a; FLINTHAM et 
al., 1997). Vários autores (Richards, 1992a; Chapman et al., 2007) demonstram que 
o benefício dos genes de nanismo varia de acordo com o ambiente e o genótipo 
onde estão inseridos. Genótipos semi-anões se destacam em ambientes sem 
estresses com um melhor desempenho e maior rendimento. Genótipos de maior 
estatura possuem vantagens sobre genótipos semi-anões em ambientes menos 
favoráveis, incluindo ambientes limitados por baixa pluviosidade e temperaturas 
elevadas (RICHARDS, 1992a; BUTLER et al., 2005). 
4.1 CAPACIDADE GERAL DE COMBINAÇÃO   
 
As maiores chances de se obter sucesso na recuperação de linhagens 
endogâmicas superiores é com a utilização de genitores com elevada CGC (JOSHI 
et al., 2004). Neste estudo foi possível identificar genitores mais efetivos para 
diversas características. Quando se busca baixa EST, CP e CSE, CD 0827, CD 0985 
e UTF 0605 apresentaram baixos valores de CGC (FIGURA 01).  
Os alelos Rht-B1b (Rht1) e Rht-D1b (Rht2) reduzem o comprimento dos 
entrenós e, consequentemente, a altura da planta através da diminuição na 
sensibilidade dos tecidos vegetativos à giberelina endógena. Embora estes alelos 
reduzam todos os entrenós na mesma quantidade relativa, a maior redução é no 
pedúnculo (HOOGENDOORN et al., 1990; REBETZKE et al., 2012). Um pedúnculo 
menor exige relativamente menos fotoassimilados para o alongamento, assim, 
libera-se maior quantidade de energia para o sistema reprodutivo (Youssefian et al., 
1992) aumentando o potencial de rendimento por unidade de área. 
Os genitores UTF 0605 (F1: 1,19 e F2: 0,89), Safira (F1: 1,92 e F2: 2,50) e 
BRS Tangará (F1: 1,56 e F2: 1,07) são indicados quando se busca elevado AFPL. 
CD 0985 e CD 111 se mostraram efetivos em aumentar o NEE (F1: 2,10; F2: 2,05 e 
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F1: 0,46 e F2: 0,51 respectivamente) e NGE (F1: 5,29; F2: 5,79 e F1: 5,90 e F2: 3,49 
respectivamente). Para se obter genótipos com maior MMG é indicado os genitores 
CD 0827 (F1: 3,59 e F2: 3,59) e BRS Tangará (F1: 2,24 e F2: 2,09) (FIGURA 1). 
Börner et al., (1993) estudando os efeitos pleiotrópicos dos genes Rht1, Rht2, Rht3, 
Rht1+2, Rht2+3 demonstrou que, em três anos de estudo, ocorreu um maior número 
de grãos por espiga acompanhado por um menor peso de grãos, e dependendo das 
condições climáticas, o aumento do número de grãos foi suficiente para compensar 
a redução do tamanho do grão e resultou em rendimentos mais elevados. A 
variabilidade de resultados quanto ao NGE e MMG apresentada pelos genitores 
indica a possibilidade de aliar elevado peso e número de grãos, com uma estatura 
adequada de planta. 
A amplitude dos valores de CGC para RGP (-2,17 a 1,33) são similares aos 
observados por Dreisigacker et al (2005), que variaram de -0,92 a 0,92. Na média 
das duas gerações os genitores Safira (F1: 1,17 e F2: 0,35), BRS Tangará (F1: 0,70 
e F2: 0,56) e CD 108 (F1: 1,33 e F2: 1,04) e CD 0827 dentre as linhagens nanicas 
se destacaram com valores mais quanto a CGC para RGP (FIGURA 1). 
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Figura 1. Estimativas da capacidade geral de combinação de oito genitores de trigo para oito 
caracteres agronômicos nas gerações F1 e F2, obtidos apartir de um dialélo completo 8x8. UTFPR, 
Campus Pato Branco - PR, 2013. 
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4.2 CAPACIDADE ESPECIFICA DE COMBINAÇÃO 
 
Na Tabela 4 é possível observar para alguns cruzamentos, a instabilidade de 
desempenho da CEC (valores positivos e negativos) entre as duas gerações 
testadas, justamente por que a CEC é condicionada por genes de efeito dominante e 
estes dependem de interações com outros genes. É importante avaliar mais de uma 
geração e as combinações que apresentarem consistência de desempenho devem 
ser selecionadas. Quando se avalia apenas uma, o processo de seleção pode ser 
mascarado pela maior participação dos genes de efeitos não-aditivos. Para o 
caractere RGP (TABELA 4) isso é mais evidente nos cruzamentos CD 0827 x UTF 
0605 (F1: -3,06 e F2: 2,40), CD 0827 x CD 111 (F1: 2,27 e F2: -0,92), UTF 0605 x 
BRS Pardela (F1: 2,08 e F2: -2,30). 
O maior efeito médio da CEC, que apresentou tendência de se manter 
elevado para o caráter RGP, em ambas as gerações, foi observado nos cruzamentos 
CD 0827 x Safira (F1: 1,87; F2: 2,46), CD 0985 x CD 111 (F1: 2,16; F2: 2,11), CD 
0985 x CD 108 (F1: 1,68; F2: 0,67), UTF 0605 x Safira (F1: 2,92; F2: 2,52), UTF 
0605 x CD 111 (F1: 1,51; F2: 1,56), UTF 0605 x BRS Tangará (F1: 1,74; F2: 2,69) e 
Safira x CD 108 (F1: 2,05; F2: 0,33). Além da significância da CEC, é importante 
que, pelo menos, um dos genitores apresente elevada CGC (CRUZ & REGAZZI, 
2001) e elevada média, para que o caráter desejado seja mais rapidamente 
incorporado nas progênies. Dentre os cruzamentos indicados, todos apresentaram 
ao menos um genitor com elevada CGC para RGP e elevadas médias de 
desempenho. Quando os genitores que compõem o cruzamento não apresentarem 
elevada CGC e estes apresentarem elevada CEC, é um indicativo que, apesar dos 
genitores apresentarem poucos genes de efeito aditivo, os heterozigotos, devido às 
ações gênicas de dominância e epistasia, foram altamente responsivos as condições 
de ambiente (KAMALUDDIN et al. 2007). 
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Tabela 4. Estimativas da capacidade específica de combinação para oito caracteres agronômicos de 
trigo obtidos a partir de um dialélo completo 8x8, incluindo genitores e respectivas combinações. 
UTFPR, Campus Pato Branco - PR, 2013. 
 
Caracteres agronômicos 
AFPL¹  NEE  EST  CP  CSE  NGE  MMG  RGP 
Genitores 
 CD 0827 (1) -2,2  -0,4  -2,5  -0,8  -0,4  -1,6  3,6  -0,6 
 CD 0985 (2) -1,8  2,1  -8,7  -2,6  -2,1  5,3  -0,4  -2,2 
 UTF 0605 (3) 1,2  -1,2  -16,1  -3,1  -2,7  -2,7  -3,0  -1,0 
 BRS Pardela (4) 0,0  -0,5  2,6  1,3  0,4  0,7  2,1  0,2 
 Safira (5) 1,9  -0,3  7,2  0,5  1,4  -1,2  -3,2  1,2 
 BRS Tangará (6) 1,6  0,9  8,3  2,9  1,2  -1,0  2,2  0,7 
 CD 111 (7) -0,9  0,5  7,6  0,9  1,5  5,9  -2,3  0,4 
 CD 108 (8) 0,2  -1,0  1,6  0,9  0,7  -5,3  0,9  1,3 
Híbridos F1 F2  F1 F2  F1 F2  F1 F2  F1 F2  F1 F2  F1 F2  F1 F2 
 1 x 2 0,8 2,4  -0,7 0,8  1,2 4,7  1,8 2,9  -0,1 1,5  0,7 4,0  1,8 -4,5  -0,5 -0,9 
 1 x 3 -1,1 1,5  0,0 0,0  -2,0 -4,5  0,6 0,6  -1,3 -1,1  -6,8 2,2  -3,1 0,1  -3,1 2,4 
 1 x 4 -1,7 -2,4  -0,6 -0,3  -0,7 0,6  -1,4 0,0  0,1 -0,2  -8,4 -5,3  3,9 2,6  0,3 0,2 
 1 x 5 0,0 1,0  -0,1 -0,2  4,7 5,3  -0,5 1,3  1,3 0,5  5,5 6,5  1,1 3,1  1,9 2,5 
 1 x 6 -0,3 -1,7  0,5 0,1  4,4 2,3  2,1 -1,2  -0,6 -0,5  -2,1 -2,8  5,2 4,1  1,8 0,5 
 1 x 7 0,3 1,1  0,1 -0,6  -1,8 2,6  -0,5 0,6  0,1 -0,3  -3,8 -6,7  -3,2 -2,0  2,3 -0,9 
 1 x 8 1,5 -0,1  1,2 -0,1  3,2 3,0  3,0 1,0  1,3 1,1  3,0 -2,3  -0,4 0,2  -1,3 -2,1 
 2 x 3 2,5 1,8  0,5 -0,4  0,2 -2,0  0,1 -1,6  0,0 -0,3  -8,4 -8,6  -1,1 1,0  -0,8 0,2 
 2 x 4 0,2 0,6  -0,2 0,1  4,2 3,5  2,9 1,2  0,8 0,6  -2,7 -0,8  0,8 -0,1  -1,1 1,0 
 2 x 5 -1,2 -1,4  -0,1 -0,9  2,7 4,2  0,0 1,0  0,4 0,8  2,6 -2,4  -1,4 -2,0  2,3 -0,5 
 2 x 6 1,9 -1,2  0,0 -0,5  -0,5 1,4  -0,8 0,2  -0,2 0,7  -2,0 0,9  1,7 3,5  -0,4 -2,5 
 2 x 7 0,6 0,9  -0,8 -0,6  -0,2 -0,3  -0,9 -0,1  0,1 0,1  3,7 4,6  0,2 1,9  2,2 2,1 
 2 x 8 -0,5 0,0  -0,2 -0,7  1,2 -0,6  -1,0 0,2  -0,2 -0,3  0,1 1,0  -1,5 -0,9  1,7 0,7 
 3 x 4 -0,7 -0,9  -0,3 -0,2  0,4 2,0  1,4 0,8  -0,3 -0,7  -1,5 -1,1  0,9 -0,5  2,1 -2,3 
 3 x 5 -0,9 2,5  0,3 1,2  -3,4 1,8  0,5 0,7  -0,9 0,2  0,5 1,0  3,2 -0,4  2,9 1,5 
 3 x 6 3,4 -2,1  -0,6 -1,4  -2,2 -4,4  -1,3 -1,3  0,5 -0,8  -6,9 -3,9  2,3 2,6  1,7 2,7 
 3 x 7 2,4 3,9  -0,9 0,5  -1,1 1,5  0,3 0,3  0,3 2,0  -4,2 -4,8  0,8 0,0  1,5 1,6 
 3 x 8 0,3 0,0  0,8 0,0  -1,1 7,8  -0,9 0,5  -0,5 0,1  -2,3 -11,5  2,6 7,2  1,1 -0,8 
 4 x 5 1,5 0,2  -0,4 -0,1  0,8 2,9  0,4 0,2  0,8 1,0  2,5 -4,7  1,2 2,5  2,2 -0,1 
 4 x 6 0,3 2,2  -0,3 -0,1  0,5 1,6  -0,2 -0,4  -0,2 -1,2  -7,5 -9,8  -2,8 -3,0  -1,4 -1,6 
 4 x 7 0,0 1,4  2,1 -0,5  -0,6 -0,3  -1,1 1,2  -0,8 0,7  0,9 -2,9  -0,7 -1,1  -2,2 -1,7 
 4 x 8 0,0 0,7  -0,1 1,0  1,8 2,6  0,7 1,1  -1,7 0,1  -11,0 1,6  5,6 -0,9  -2,1 0,4 
 5 x 6 -3,9 0,0  0,5 0,1  2,5 2,5  0,7 0,8  0,0 1,0  0,9 -0,6  1,0 2,1  -1,4 -0,3 
 5 x 7 1,3 -1,7  -0,7 -0,4  1,6 -1,2  2,1 0,0  0,4 0,7  0,1 0,6  0,0 3,0  -0,4 0,0 
 5 x 8 -0,2 0,4  -0,6 -0,1  1,8 -0,8  0,1 0,9  -1,7 -0,3  -2,4 6,7  2,3 -0,8  2,1 0,3 
 6 x 7 -1,8 -0,7  -0,8 0,2  2,5 5,6  2,0 3,0  1,9 3,0  -3,2 -2,0  3,1 0,5  -0,2 -1,7 
 6 x 8 -1,6 1,5  -0,6 -0,4  -0,5 1,0  -0,4 0,0  0,6 1,9  0,0 1,5  2,4 0,7  -2,8 -3,3 
 7 x 8 -1,1 0,2  -0,4 -0,4  -0,2 -1,7  0,9 -0,4  0,7 -0,1  0,3 -1,9  3,5 3,6  0,1 -0,6 
¹AFLP: afilhos férteis por planta; NEE: número de espiguetas por espiga; EST: estatura de planta; CP: 
comprimento do pedúnculo; CSE: comprimento do segundo entre nó; NGE: número de grãos por 
espiga; MMG: massa de mil grãos; RGP: rendimento de grãos por planta. 
 
Bons resultados de CEC tanto em F1 quanto em F2 para NEE foram 
observados nos cruzamentos CD 0827 x CD 108 (F1: 1,19; F2: -0,10), UTF 0605 x 
SAFIRA (F1: 0,31; F2: 1,17), UTF 0605 x CD 108 (F1: 0,83; F2: -0,01) (Tabela 04). 
Os melhores resultados quanto ao NGE foram observados para as progênies CD 
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0827 x CD 0985 (F1: 0,69; F2: 4,01), CD 0827 x Safira (F1: 5,52; F2: 6,55), CD 0985 
x CD 111 (F1: 3,65; F2: 4,58) (Tabela 4). 
Para MMG, destacaram-se as constituições CD 0827 x BRS Pardela (F1: 
3,87; F2: 2,55), CD 0827 x Safira (F1: 1,14; F2: 3,07), CD 0827 x BRS Tangará (F1: 
5,21; F2: 4,14) refletindo um elevado grau de complementaridade alélica entre esses 
genitores. Estes apresentaram ao menos um dos parentais com bom desempenho 
para o caráter e um dos genitores com elevada CGC para RGP.   
As combinações CD 0827 x CD 0985 (F1: 0,80; F2: 2,39), CD 0827 x CD 111 
(F1: 0,32; F2: 1,05), CD 0985 x UTF 0605 (F1: 2,45; F2: 1,84) (Tabela 4) se 
destacaram para o caráter AFPL, evidenciando serem ótimas fontes quando se 
busca constituições gênicas com alta capacidade de produção de espigas por m2. 
As progênies CD 0827 X UTF 0605 (F1: -2,00; F2: -4,47), UTF 0605 x 
BRS Tangará (F1: -2,15; F2: -4,39), CD 111 x CD 108 (F1: -0,17; F2: -1,66), 
obtiveram baixos valores de CEC para EST e apresentaram baixos valores de CP e 
CSE. Ivanovska et al. (2003) encontraram onze valores negativos de CEC para 
estatura de planta em F1 e dez na geração F2, de um total de 21 combinações, 
sendo que três cruzamentos com altos valores de CEC foram obtidos tanto com 
genitores de baixa quanto de elevada CGC, no entanto, uma combinação com 
elevada CEC foi obtida com a hibridação de genitores de baixa CGC. Observa-se 
que a linha anã UTF 0605 foi efetiva em reduzir a estatura de plantas, o que está 
relacionado ao seu efeito negativo de CGC.  
 
4.3 HETEROSE E HETEROBELTIOSE 
 
Na geração F1 foram encontrados dezenove valores positivos de 
heterose para RGP, e apenas nove em F2 (FIGURA 2). A combinação UTF 0605 x 
Safira apresentou o maior valor (70,26) em F1 e CD 0827 x UTF 0605 (41,90) em 
F2. Os menores valores tanto em F1 como em F2 foram obtidos com a combinação 
BRS Tangará x CD 108 (-23,1 e -38,09 respectivamente), possivelmente pela 
recombinação genética ter contribuído para aumento da depressão endogâmica. Os 
genitores UTF 0605 e Safira indicaram os maiores valores de heterose para RGP, 
sendo que o primeiro também apresentou um baixo valor de depressão endogâmica 
e o segundo altos valores de CEC. 
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Figura 2. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere rendimento de grãos por planta, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – 
médias dos cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
 
Avaliando o RGP, Akinci (2009) encontrou significância positiva para 
heterose (0,16 a 37,67) em dez das 15 combinações testadas. Hussain et al., (2007) 
observaram significância positiva para heterose (1,43 a 52,01%) e heterobeltiose 
(1,0 a 48,19%) em três das 15 combinações avaliadas. Khatun et al., (2010) 
encontraram valores de heterose em F2 para RGP variando de -14,06 a 52,52%. 
Joshi et al., (2003) observaram amplitude de variação entre -22,50 e 62,16. Akbar et 
al., (2007) relataram valores variando de -55,2% a 32,8% e Abdel-Moneam (2009) 
encontraram amplitude de -4,63 a 18,66, avaliando apenas a geração F1. A 
recombinação de locos distintos na geração F2 é controlada por três possíveis 
formas de ações gênicas: dominância, sobredominância e epistasia (BORÉM; 
MIRANDA, 2005). Em autógamas ainda não está bem elucidado qual ação gênica é 
mais importante para a manifestação da heterose (NAZEER et al., 2004). 
Neste estudo, resultados promissores para RGP, tanto nas gerações F1, 
quanto na F2, foram observados para as combinações híbridas UTF 0605 x Safira 
(F1: 70,26; F2 38,48), CD 0827 x Safira (F1: 41,99; F2 33,64) e CD 0985 x CD 111 
(F1: 39,16; F2 24,47) (FIGURA 2). As combinações UTF 0605 x Safira (F1: 51,23; 
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F2: 23,00) e CD 0827 x Safira (F1: 38,31; F2: 30,17) (FIGURA 2) foram as melhores 
constituições quando se considera os resultados de heterobeltiose para RGP. 
Gowda et al (2010) encontraram valores semelhantes de heterose e heterobeltiose.  
A heterobeltiose é obtida em relação a média do melhor genitor de cada 
cruzamento. Se o melhor genitor do cruzamento for uma cultivar de elevado 
potencial de rendimento, cruzamentos com elevada heterobeltiose podem ser fontes 
promissoras para a seleção de linhagens. Nesse sentido, a proporção de valores 
positivos de heterobeltiose é menor em relação aos valores de heterose, sendo que 
apenas nove das vinte e oito combinações apresentaram valores positivos em F1, e 
cinco em F2. A amplitude dos valores de heterobeltiose variou de -31,33 a 51,24 em 
F1 e -53,04 a 30,18 em F2.  
Os maiores valores de heterobeltiose para RGP na geração F1 foram 
obtidos pelas combinações CD 0827 x Safira (38,32), CD 0827 x CD 111 (23,10), CD 
0985 x Safira (35,42), (FIGURA 2). Em F2 se destacaram CD 0827 x Safira (30,18), 
CD 0827 x UTF 0605 (23,19), CD 0985 x UTF 0605 (10,22). As combinações CD 
0827 x Safira (F1: 38,32 e F2: 30,18), UTF 0605 x Safira (F1: 51,24 e F2: 23,01) e 
UTF 0605 x CD 111 (F1: 13,27 e F2: 3,99) apresentaram valores positivos tanto em 
F1 quanto em F2. Esses valores são próximos aos encontrados por Joshi et al., 
(2003): -20,8 a 56,52 e Hussain et al., (2007): -15,58 a 48,19. 
Observa-se que 25 dos 28 cruzamentos apresentaram desempenhos 
superiores na população F1 em relação a F2 para RGP (FIGURA 2). Alguns autores 
observaram que genitores com baixo desempenho podem resultar em combinações 
híbridas heteróticas e com reduzida depressão endogâmica na geração F2 (JOSHI 
et al., 2003; BERTAN et AL., 2009).  
Todos os genitores promoveram heterose positiva para massa de mil 
grãos nas duas gerações avaliadas (FIGURA 3); para a heterobeltiose apenas os 
genitores CD 0827, CD 0985 e BRS Pardela não apresentaram valores positivos. O 
genitor UTF 0605 proporcionou os menores valores de depressão endogâmica, e 
CD 108 os maiores valores de CEC, heterose e 
heterobeltiose.
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Figura 3. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere massa de mil grãos, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – médias dos 
cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
 
As estimativas de heterose para MMG variaram de -2,86 a 34,44 na 
geração F1 e -9,93 a 41,99% em F2 (FIGURA 3). Para NGE os percentuais de 
heterose variaram entre -34,86 a 9,52% para geração F1 e entre -29,63 a 15,07 na 
geração F2 (FIGURA 13). A amplitude de variação de AFPL foi -25,70 a 40,87 em F1 
e -11,24 a 49,43 em F2 (FIGURA 6). Resultados semelhantes foram encontrados por 
Khatun et al., (2010) para NGE (-22,47 a 25,04) e MMG (-8,93 a 38,11).  
Os seguintes cruzamentos se destacaram quanto os valores de heterose 
para MMG: CD 0827 x BRS Tangará (F1: 26,17; F2: 20,81), UTF 0605 x Safira (F1: 
24,29; F2: 14,88), UTF 0605 x BRS Tangará (F1: 22,45; F2: 25,71) (FIGURA 3); Os 
cruzamentos mais efetivos quanto aos valores de heterose para NGE: CD 0827 x 
Safira (F1: 9,52; F2: 13,90), CD 0985 x CD 111 (F1: 0,80; F2: 1,37) (FIGURA 4). 
Quanto aos valores de heterose para AFPL: CD 0827 x CD 0985 (F1: 16,92; F2: 
35,00), CD 0985 x UTF 0605 (F1: 40,87; F2: 35,41), UTF 0605 x CD 111 (F1: 31,32; 
F2: 49,43) (FIGURA 6). Para o caractere AFPL, destaca-se a elevada heterose 
proporcionada pelos genitores CD 0985, UTF 0605 e CD 111 em ambas as 
gerações, sendo que apenas estes genitores resultaram em heterobeltiose positiva. 
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Estes resultados indicam que tanto genitores de elevada estatura quanto de estatura 
anã podem promover maior capacidade de perfilhamento. 
Os valores de heterobeltiose para MMG variaram de -17,28 a 24,65 em 
F1 e -16,05 a 34,43% em F2. Esses resultados corroboram com os encontrados por 
Joshi et al., (2003) que variaram de -16,28 a 44,86%. As combinações UTF 0605 x 
CD 108 (F1: 19,67; F2: 34,43), CD 111 x CD 108 (F1: 24,59; F2: 22,95), BRS 
Tangará x CD 108 (F1: 22,06; F2: 11,76), UTF 0605 x Safira (F1: 21,10; F2: 11,93), 
CD 0985 x BRS Tangará (F1: 12,86; F2: 15,71), CD 0827 x BRS Tangará (F1: 16,05; 
F2: 11,11) (FIGURA 3) apresentaram os maiores valores duas gerações avaliadas. 
Os genitores BRS Tangará e CD 108 estão presentes nos cruzamentos com maior 
heterobeltiose. 
Os caracteres NEE e NGE apresentaram grande parte dos valores 
negativos para heterobeltiose em F1 e F2 (FIGURAS 4 e 5). Para NGE em F2 três 
cruzamentos apresentaram valores positivos: CD 0827 x Safira (4,00), CD 0985 x 
CD 111 (0,43), Safira x CD 108 (11,82).  
Os cruzamentos que se destacaram quanto a heterobeltiose para AFPL 
nas gerações F1 e F2 são UTF 0605 x CD 111 (F1: 22,22; F2: 39,08), CD 0827 x CD 
0985 (F1: 8,26; F2: 25,00), CD 0985 x UTF 0605 (F1: 15,75; F2: 11,26), CD 0985 x 
CD 111 (F1: 3,12; F2: 10,57) (FIGURA 6). 
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Figura 4. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere número de grãos por espiga, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – médias 
dos cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
 
 
Figura 5. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere número de espiguetas por espiga, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – 
médias dos cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
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Figura 6. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere número de afilhos férteis por planta, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – 
médias dos cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
 
Para EST, CP e CSE as estimativas de heterose variaram de (F1: -5,15 a 
13,75; F2: -2,10 a 19,91), (F1: -1,03 a 36,65; F2: -7,08 a 53,26), (F1: -14,98 a 20,66; 
F2: -9,88 a 36,76), respectivamente (FIGURAS 7; 8; 9). Observa-se maior 
quantidade de cruzamentos e valores positivos de heterose na geração F2 em 
relação à geração F1 para os três caracteres citados. Alguns cruzamentos 
apresentam estatura entre 70 e 80 cm e valores de heterose para EST próximos à 
zero, entre as quais se destacam: CD 0985 x CD 111 (F1: 3,19; F2: 5,98), UTF 0605 
x SAFIRA (F1: -4,79; F2: 9,89), UTF 0605 x BRS TANGARÁ (F1: -4,28; F2: -2,10), 
UTF 0605 x CD 111 (F1: -5,15; F2: -5,24), BRS PARDELA x CD 111 (F1: 1,42; F2: 
5,69), CD 111 x CD 108 (F1: 1,89; F2: 3,49) (FIGURA 7). 
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Figura 7. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere estatura de plantas, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – médias dos 
cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
 
 
Figura 8. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere comprimento do pedúnculo, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – médias 
dos cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
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Figura 9. Estimativas da magnitude da heterobeltiose e heterose nas gerações F1 e F2 para o 
caractere comprimento do segundo entrenó, obtido a partir de um dialélo completo 8x8 de trigo. Ȳ – 
médias dos cruzamentos com participação da cultivar anã. UTFPR, Pato Branco – PR, 2013. 
 
4.4 DEPRESSÃO ENDOGÂMICA   
 
Na primeira geração após a hibridação os efeitos epistáticos não 
contribuem para os efeitos da endogamia. Com o avanço para a geração F2 esses 
efeitos são pronunciados, resultando no aumento da depressão endogâmica 
(Roussele et al., 2010). Os cruzamentos com menor depressão endogâmica (valor 
mais negativo) para RGP foram CD 0827 x UTF 0605 (-64,25), BRS Pardela x CD 
108 (-8,21) e CD 0985 x BRS Pardela (-7,76) (Tabela 5). Valores negativos de 
depressão endogâmica podem estar ligados a hipótese de que para a maximização 
da expressão do vigor deve-se conciliar alto número de locos em heterozigose no F1 
a uma elevada capacidade de combinação entre os genitores. Para RGP os 
cruzamentos CD 0827 x Safira, UTF 0605 x Safira e UTF 0605 x CD 111 
apresentaram os melhores valores de heterose (F1 = 41,99; 70,26; 35,56; e F2 
33,64; 38,48; 24,46 respectivamente), heterobeltiose (F1= 38,31; 51,23; 13,26 e F2 
= 30,17; 23,00; 3,99 respectivamente) (FIGURA 2) e também apresentaram baixas 
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depressões endogâmicas (5,89; 18,67; 8,19 respectivamente) (Tabela 5), ou seja, 
maior participação de efeitos gênicos aditivos em relação aos não aditivos. Mehla et 
al., (2000) observaram heterose e depressão por endogamia variável com o 
cruzamento e a característica em questão. Rousselle et al., (2010) encontraram 
valores de depressão endogâmica de (-15,33 a 14,13) para RGP.  
Tabela 5. Estimativas da magnitude de valores da depressão endogâmica observada para os 
genitores (médias dos cruzamentos em que participou) e respectivas combinações hibridas, obtidas a 
partir de um dialélo 8x8. UTFPR, campus Pato Branco, 2013. 
 
Caracteres agronômicos 
RGP¹  EST  MMG  AFLP  NGE  NEE  CP  CSE 
Genitores 
 CD 0827 (1) 2,05  -4,91  1,75  -10,41  -7,37  1,68  -2,92  -5,52 
 CD 0985 (2) 15,85  -3,55  2,03  -2,52  -4,48  1,19  -6,04  -11,99 
 UTF 0605 (3) 2,58  -9,85  -3,59  -6,65  -4,22  0,55  1,04  -10,83 
 BRS Pardela (4) 10,02  -5,46  9,11  -9,05  -6,69  0,60  -4,34  -8,63 
 Safira (5) 18,50  -4,04  1,07  -15,21  -2,60  -0,81  -5,87  -14,15 
 BRS Tangará (6) 16,35  -3,32  2,93  -5,50  -4,33  1,49  0,54  -9,14 
 CD 111 (7) 17,21  -5,00  -1,66  -12,53  2,88  0,29  -5,33  -12,44 
 CD 108 (8) 15,85  -5,30  5,39  -13,56  -8,24  1,63  -4,20  -14,94 
Média Geral 12,2 
 
 -5,1 
 
 1,9 
 
 -9,2 
 
 -4,3 
 
 0,8 
 
 -3,1 
 
 -10,9 
 Híbridos                        
 1 x 2 12,8  -8,7  17,1  -15,5  -10,8  -6,1  -12,1  -19,7 
 1 x 3 -64,2  -3,3  -11,9  -25,3  -26,8  0,7  1,1  -5,8 
 1 x 4 3,6  -6,1  8,8  -3,3  -13,6  0,0  -12,1  -0,5 
 1 x 5 5,9  -3,6  -4,0  -17,7  -4,0  0,7  -15,3  -0,4 
 1 x 6 13,9  0,2  4,3  5,7  -4,2  3,6  18,1  -5,1 
 1 x 7 27,9  -9,7  -4,4  -16,8  4,9  4,4  -10,0  -2,5 
 1 x 8 14,5  -3,3  2,5  0,0  2,9  8,4  10,0  -4,6 
 2 x 3 0,2  -2,6  -9,5  3,9  -3,7  5,1  15,2  -6,9 
 2 x 4 -7,8  -2,2  9,1  -5,5  -7,4  -0,6  5,4  -5,7 
 2 x 5 36,1  -4,2  3,2  -4,4  7,2  3,5  -14,0  -13,5 
 2 x 6 33,9  -4,5  -2,5  19,9  -8,7  3,3  -8,6  -15,9 
 2 x 7 14,9  -2,7  -6,0  -6,6  -0,6  -0,6  -13,0  -10,5 
 2 x 8 20,7  0,0  2,9  -9,4  -7,3  3,7  -15,2  -12,0 
 3 x 4 34,3  -10,7  6,9  -3,9  -4,7  0,0  3,4  -2,8 
 3 x 5 18,7  -15,4  7,6  -26,2  -1,4  -5,4  -2,9  -20,7 
 3 x 6 0,1  -2,3  -2,7  24,4  -10,6  5,3  3,2  2,1 
 3 x 7 8,2  -11,3  -3,2  -13,8  3,0  -7,6  -0,9  -23,9 
 3 x 8 20,9  -23,5  -12,3  -5,6  14,6  5,7  -11,8  -18,0 
 4 x 5 26,2  -5,8  2,8  -2,0  11,6  -2,5  -3,0  -9,2 
 4 x 6 12,0  -4,3  8,0  -14,5  0,4  0,0  0,4  0,3 
 4 x 7 9,9  -4,2  5,7  -19,8  6,9  12,1  -18,9  -18,6 
 4 x 8 -8,2  -4,9  22,5  -14,4  -40,1  -4,9  -5,6  -23,8 
 5 x 6 10,2  -2,0  -1,4  -33,3  2,2  1,8  -1,3  -15,1 
 5 x 7 15,8  0,4  -11,5  6,3  3,0  -2,6  7,1  -12,2 
 5 x 8 24,4  0,5  12,5  -15,9  -22,7  -2,8  -8,7  -23,1 
 6 x 7 24,8  -6,0  6,4  -14,0  -0,6  -4,3  -5,7  -13,3 
 6 x 8 19,6  -4,4  8,4  -26,6  -8,8  0,7  -2,4  -17,1 
 7 x 8 19,0  -1,6  1,3  -22,9  3,6  0,7  4,2  -6,0 
Média Geral 12,4  -5,2  2,2  -9,2  -4,1  0,8  -3,3  -10,9 
¹RGP: rendimento de grãos por planta; EST: estatura de planta; MMG: massa de mil grãos; AFLP: 
afilhos férteis por planta; NGE: número de grãos por espiga; NEE: número de espiguetas por espiga; 
CP: comprimento do pedúnculo; CSE: comprimento do segundo entre nó. 
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Com relação a EST, 25 dos 28 cruzamentos avaliados apresentaram 
valores negativos de depressão endogâmica, ou seja, praticamente todas os 
genótipos apresentam elevação de estatura com o avanço para geração F2. Os 
menores valores são observados nos cruzamentos UTF 0605 x CD 108 (-23.5), UTF 
0605 x Safira (-15,4), UTF 0605 x CD 111 (-11,3), os quais também apresentaram 
baixos valores de DE para CP e CSE. Possivelmente na geração F2, os efeitos 
gênicos de dominância e epistasia contribuíram para o aparecimento de plantas com 
maior estatura e consequentemente menor depressão endogâmica.       
Os caracteres MMG (2,16), NGE (-4,12) e AFPL (-9,19) apresentaram 
baixos valores de depressão endogâmica na média de todos os cruzamentos. Os 
menores valores de MMG foram observados para UTF 0605 x CD 108 (-12,3); CD 
0827 x UTF 0605 (-11,9); Safira x CD 111 (-11,5); quanto ao AFPL Safira x BRS 
Tangará (-33,3); BRS Tangará x CD 108 (-26,6); UTF 0605 x Safira (-26,2); CD 0827 
x UTF 0605 (-25,3); e NGE BRS Pardela x CD 108 (-40,1); CD 0827 x UTF 0605 (-
26,8); Safira x CD108 (-22,7), indicando estarem sob forte influência dos efeitos 
gênicos aditivos. 
 
4.5 CORRELAÇÕES 
 
A correlação é uma medida de associação linear entre duas variáveis 
quaisquer ou o grau em que estas variam juntas. No caso de melhoramento genético 
de plantas, essas variáveis são os caracteres agronômicos, sendo que numa 
determinada população, os caracteres podem estar correlacionados positiva ou 
negativamente ou, até mesmo, não estarem correlacionados. A correlação entre 
caracteres pode ser atribuída a dois efeitos principais, genéticos e ambientais, sendo 
que a correlação fenotípica é aquela observada diretamente, ou seja, pelas 
mensurações de dois caracteres dos indivíduos da população (CAVASSIM; BORÉM, 
1998). 
A recombinação genética após o avanço da primeira geração também 
contribui para o aparecimento de genes deletérios e estes influenciam nos efeitos da 
endogamia (LYNCH, 1991). Isso pode alterar os valores das correlações em F1 e 
F2, pois, em F1 se expressa o maior vigor hibrido e não há endogamia, enquanto 
que em F2 pode ocorrer elevada depressão endogâmica devido a redução do vigor 
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híbrido. 
Observa-se na FIGURA 10A a correlação entre as médias dos caracteres 
avaliados em F1 com as médias em F2. Houve significância para todos os 
caracteres sendo o menor valor de correlação (r=0,42*) obtido para RGP e o maior 
(r=0,97*) para EST. Com relação aos componentes de rendimento (FIGURA 10 B,C 
e D) a MMG em F1 não foi associada com o RGP em F2 (r=-0,06ns), ou seja, os 
resultados em F1 para MMG são independentes do RGP em F2. Já para NEE x RGP 
(r=-0,61*) e NGE x RGP (r=-0,39*) há correlação negativa, sendo que genótipos em 
F1 com maior NEE e NGE não necessariamente apresentarão os maiores 
rendimentos em F2. 
 
Figura 10. Correlação entre a média da geração F1 e F2 de oito caracteres agronômicos (A), massa 
mil grãos F1 e rendimento de grãos por planta em F2 (B), número de espiguetas por espiga F1 e 
rendimento de grãos por planta F2 (C), número de grãos por espiga F1 e rendimento de grãos F2 (D). 
UTFPR, campus Pato Branco, 2013. 
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Na FIGURA 11B observa-se correlação positiva de elevada magnitude 
entre NEE com NGE nas duas gerações avaliadas (F1: r=0,62*; F2: r=0,69*). O 
mesmo ocorreu com EST x CP (F1: r=0,86*; F2: r=0,93*), EST x CSE (F1: r=0,93*; 
F2: r=0,92*) (FIGURA 11 C,D). Genótipos com CP elevado apresentam maiores 
chances de acamarem, visto que este caractere é o que mais influencia no índice de 
acamamento das lavouras. Também se observa associação positiva de elevada 
magnitude entre CP e CSE (F1: r=0,81*; F2: r=0,87*) (FIGURA 11 E). Rebetzek et 
al., (2012) também observaram que o CP e o CSE são menores em genótipos semi-
anões. 
O CP e a MMG foram positivamente associados apenas na geração F1 
(r=0,45*) (FIGURA 11F). O mesmo ocorreu para NGE (r= -0,37*) (FIGURA 11A). O 
NEE apresentou os menores valores de correlação com RGP (F1: r= -0,39*; F2: r= -
0,50*). Os caracteres CP, CSE, e NGE não foram significativamente associados com 
RGP. Rebetzke et al., (2012) encontrou correlações variando de (-0,86) a (-0,37) 
entre altura de planta e número de grãos. Silva et al., (2006) e Guercio e Camargo 
(2011) observaram correlação negativa de AFPL com NGE e correlação positiva 
entre AFPL e MMG.  
O AFPL não foi siginificativamente associado (F1: r=0,31ns; F2: r=0,35ns) 
com RGP. Ferreira Filho et al. (2002) e Guercio e Camargo (2011) observaram 
correlação positiva entre produtividade de grãos e número de espigas por planta.  
AFPL e MMG são importantes componentes do rendimento para a seleção de 
genótipos com maior potencial de rendimento de grãos (GEBEYEHOU et al. 1982; 
ELHANI et al., 2007).  
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Figura 11. Correlação entre a massa de mil grãos e o número de grãos por espiga (A), número de 
espiguetas por espiga e número de grãos por espiga (B), estatura e comprimento do pedúnculo (C), 
estatura e comprimento do segundo entrenó (D), comprimento do segundo entrenó e comprimento do 
pedúnculo (E) e massa de mil grãos com comprimento do pedúnculo (F). UTFPR, campus Pato 
Branco, 2013. 
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O desempenho dos caracteres avaliados em F1 e em F2 (com exceção do 
NEE) foi positivamente associado com a CEC: AFPL (F1: r= 0,55*; F2: r= 0,54*), 
NEE (F1: r= 0,29ns; F2: r= 0,14ns), EST (F1: r= 0,50*; F2: r= 0,38*), CP (F1: r= 0,48*; 
F2: r= 0,44*), CSE (F1: r= 0,54*; F2: r= 0,63*), NGE (F1: r= 0,72*; F2: r= 0,74*), 
MMG (F1: r= 0,66*; F2: r= 0,68*), RGP (F1: r= 0,75*; F2: r= 0,73*). A correlação entre 
as médias e a CEC na geração F1 e F2 são semelhantes aos obtidos por 
SOLOMON et al., (2007).  
Na FIGURA 12 A, B, C, observa-se que a média do AFPL correlacionou-
se negativamente com a heterose para EST em F1 (-0,38*) e positivamente com o 
NEE em F2 (0,41) e não foi associada com RGP nas duas gerações avaliadas. As 
diferenças de correlação entre esses caracteres estão atrelado ao fato de que vários 
genes podem ser acumulados ou combinados com genes Rht para produzir plantas 
semi-anãs (Richards, 1992a; Rebetzke et al, 1999), o que pode resultar em 
diferentes tipos de ação gênica (BONNETT et al., 2005.; WANG et al., 2007). 
 
60 
 
 
 
Figura 12. Correlação entre afilhos férteis por planta e a heterose para estatura (A), número de 
espiguetas por espiga (B), rendimento de grãos por planta (C) emassa de mil sementes e heterose 
para rendimento e grãos/planta (D). UTFPR, campus Pato Branco, 2013. 
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Figura 13. Correlação entre o comprimento do pedúnculo e a heterose para afilhos férteis por planta 
(A), estatura (B), massa de mil grãos (C), rendimento de grãos por planta (D). UTFPR, campus Pato 
Branco, 2013. 
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Figura 14. Correlação entre o comprimento do segundo entrenó e a heterose para afilhos 
férteis/planta (A), estatura (B), número de grãos por espiga (C), rendimento de grãos por planta (D). 
UTFPR, campus Pato Branco, 2013. 
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Figura 15. Correlação entre a estatura e a heterose para afilhos férteis por planta (A), massa de mil 
grãos (B), número de grãos por espiga (C), rendimento de grãos/por planta (D). UTFPR, campus Pato 
Branco, 2013. 
 
As médias de desempenho de NEE nas duas gerações estudadas 
correlacionaram-se negativamente com a heterose da MMG (F1: -0,43*; F2: -0,38*) 
(FIGURA 16A), e o NEE não foi associado com o RGP (FIGURA 16B). Isso também 
ocorreu com a média do NGE e a heterose para MMG (F1: -0,47*; F2: -0,49*) 
(FIGURA 16C). Na geração F1 não houve associação significativa entre NGE e RGP 
(0,34ns). Esses fatores devem ser trabalhados pelos melhoristas de maneira a 
harmonizar a relação entre os caracteres buscando uma arquitetura de planta 
adequada às modernas técnicas de cultivo aliado a um elevado rendimento. 
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Figura 16. Correlação entre o número de espiguetas por espiga e a heterose para massa de mil grãos 
(A), rendimento de grãos por planta (B), número de grãos por espiga e a heterose para massa de mil 
grãos (C), rendimento de grãos por planta (D). UTFPR, campus Pato Branco, 2013. 
 
A fim de buscar os efeitos das linhas anãs sobre o RGP, foi realizada a 
correlação entre as médias de desempenho e o RGP em separado para cada 
linhagem, ou seja, a correlação obtida apenas nos cruzamentos onde as linhagens 
estavam presentes: Grupo da linhagem CD 0827 (CD 0827 x CD 0985; CD 0827 x 
UTF 0605; CD 0827 x BRS Pardela; CD 0827 x Safira; CD 0827 x BRS Tangará; CD 
0827 x CD 111; CD 0827 x CD 108), outro grupo com CD 0985 (CD 0827 x CD 0985; 
CD 0985 x UTF 0605; CD 0985 x BRS Pardela; CD 0985 x Safira; CD 0985 x BRS 
Tangará; CD 0985 x CD 111; CD 0985 x CD 108) e UTF 0605 (CD 0827 x UTF 0605; 
CD 0985 x UTF 0605; UTF 0605 x BRS Pardela; UTF 0605 x Safira; UTF 0605 x 
BRS Tangará; UTF 0605 x CD 111; UTF 0605 x CD 108).  
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A correlação entre o AFPL e o RGP não foi significativa para as três 
linhagens avaliadas, no entanto nos cruzamentos onde a linhagem UTF 0605 estava 
presente as progênies apresentaram média magnitude de associação na geração F1 
(0,56ns) (FIGURA 17 A), o que também ocorreu para a linhagem CD 0827 (0,47ns) 
(FIGURA 17 B). Estas magnitudes de associação são superiores em comparação a 
média de todos os cruzamentos, 0,31ns (F1) e 0,35ns (F2) (FIGURA 17 C). Mahboob 
et al. (2002) encontraram elevada correlação entre perfilhos por planta com o 
rendimento de grãos para genótipos de diferentes estaturas. Rebetzke et al (2012) 
observaram que a combinação de alelos Rht podem afetar  de forma diferenciada o 
número de espigas/m2.  
A associação entre EST e RGP entre todos os cruzamentos, na 
geração F1, apresentou menor magnitude (0,41*) em comparação aos valores 
obtidos individualmente para cada linha anã (CD 0827: 0,96; CD 0985: 0,63ns; UTF 
0605: 0,86*). Mahboob et al., (2002), verificaram valores de correlação (0,24ns) para 
plantas de maior estatura e (0,78*) de altura intermediária, indicando que reduções 
drásticas de estatura podem reduzir o rendimento de grãos. Waddington et al., 
(1986), Slafer et al., (1994) e Rebetzke e Richards (1999) observaram que os genes 
de nanismo nanismo Rht1 ( RHT- B1b ) e Rht2 ( RHT- D1b ) presentes em Norin 10 
reduziram a estatura das plantas e aumentaram a produtividade de grãos , alterando 
a proporção de matéria seca alocada para o grão (índice de colheita) , e reduziram o 
acamamento das plantas. 
Com o avanço para a geração F2 os valores de correlação entre EST e 
RGP não significativos (FIGURA  17 D,E,F). Em F1 observam-se as seguintes 
associações entre CP x RGP (CD 0827: 0,56ns; UTF 0605: 0,71ns); CSE x RGP (CD 
0827: 0,89*; CD 0985: 0,68ns; UTF 0605: 0,84*) e não significativas em F2 (FIGURA 
18 A,B,C,D,E,F). Cruzamentos que originaram plantas F1 com EST muito reduzidas 
não apresentaram bons RGP, e com o aumento da EST ocorreu o aumento de RGP.  
Essas diferenças morfológicas acabam dificultando o trabalho do melhorista, o qual 
terá que optar pela combinação adequada entre os caracteres de modo encontrar 
plantas com arquitetura adequada e rendimentos superiores. 
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Figura 17. Correlação entre o número de afilhos férteis e o rendimento de grãos por planta nos 
cruzamentos com CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 em F1 (A), em F2 (B) e correlação de todos os 
cruzamentos em F1 e F2 (C). Correlação entre a estatura e o rendimento de grãos por planta nos 
cruzamentos com CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 em F1 (D), em F2 (E) e correlação de todos os 
cruzamentos em F1 e F2 (F). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2013. 
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Figura 18. Correlação entre o comprimento do pedúnculo e o rendimento de grãos por planta nos 
cruzamentos com CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 em F1 (A), em F2 (B) e correlação de todos os 
cruzamentos em F1 e F2 (C). Correlação entre o comprimento do segundo entre-nó e o rendimento 
de grãos por planta nos cruzamentos com CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 em F1 (D), em F2 (E) e 
correlação de todos os cruzamentos em F1 e F2 (F). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2013. 
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Na associação entre o NEE e NGE com RGP entre todos os cruzamentos 
(FIGURA 19 C,F) verificam-se valores próximos a zero e negativos nas duas 
gerações testadas (F1: -0,39*; F2: -0,50*); (F1: 0,04ns; F2: -0,24*) respectivamente. 
Ocorreram as seguintes associações entre NEE x RGP nos cruzamentos com CD 
0827 (0,35ns); UTF 0605 (0,45ns) em F1 e para NGE x RGP, CD 0827 (0,34ns); CD 
0985 (0,54ns); UTF 0605 (0,35ns). Estes valores foram diferentes na geração F2: 
NEE x RGP : CD 0827 (-0,57ns), CD 0985 (-0,37ns) e UTF 0605 (-0,18ns), e NGE x 
RGP: CD 0827 (-0,24ns) (FIGURA 19 A,B,D,E). Mahboob et al., (2002) verificaram 
que apenas genótipos de estatura média mostraram correlações significativamente 
positivas para número de grãos por espiga e produtividade de grãos. Rebtzke et al., 
(2012) observaram que a interação entre genes Rht para NGE não foi 
estatisticamente significativa e a presença de alelos Rht-B1b ou Rht-D1b foi 
associado com uma redução média de 17% na altura das plantas em vários 
ambientes, além disso, os alelos Rht foram associados com um aumento médio no 
número de grãos (13%) e uma pequena redução (-1%) em peso de grãos, com 
aumento de 13% no rendimento de grãos.  
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Figura 19. Correlação entre o número de espiguetas por espiga e o rendimento de grãos por planta 
nos cruzamentos com CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 em F1 (A), em F2 (B) e correlação de todos os 
cruzamentos em F1 e F2 (C). Correlação entre o número de grãos por espiga e o rendimento de 
grãos por planta nos cruzamentos com CD 0827, CD 0985 e UTF 0605 em F1 (D), em F2 (E) e 
correlação de todos os cruzamentos em F1 e F2 (F). UTFPR, Câmpus Pato Branco, 2013. 
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5 CONCLUSÕES 
Foi identificado variabilidade genética, e efeitos gênicos aditivos e não-
aditivos ocasionados pelas linhagens anãs, promovendo efeitos pleiotrópicos sobre 
os componentes de rendimento dos híbridos de trigo.  
Os genitores anãos (UTF 0605; CD 0985 e CD 0827) são fontes 
promissoras de genes aditivos para diminuir a altura de planta bem como aumentar 
os componentes afilhos férteis por planta, número de grãos por espiga e massa de 
mil grãos, respectivamente.  
Os cruzamentos CD 0827 x Safira, UTF 0605 x Safira, CD 0985 x CD 
111, CD 0985 x CD 108, UTF 0605 x CD 111, UTF 0605 x BRS Tangará destacaram-
se com maiores valores de capacidade específica de combinação para rendimento 
de grãos, e os dois primeiros foram superiores quando se considera os valores de 
heterose e heterobeltiose  e depressão endogâmica. 
Ressalta-se os valores de correlação entre MMG e RGP nos 
cruzamentos com CD 0827, além de redução na estatura possibilitou o aumento da 
MMG e, consequentemente, o RGP nos cruzamentos testados. 
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6 CONSIDERAÇÕES FINAIS 
Para escolha eficiente de materiais genéticos promissores, mais 
informações sobre o efeito pleiotrópico de linhagens portadoras de genes Rht são 
necessárias. 
O rendimento de grãos é um fenômeno de herança poligênica e 
depende de seus componentes associados. Alelos Rht presentes em linhagens anãs 
alteram a morfologia da planta contribuindo para a redução na altura de plantas e um 
maior particionamento de fotoassimilados para espigas, podendo aumentar o 
número e a massa de mil grãos e, consequentemente, o rendimento de grãos. 
A presença de linhagens com genes Rht reduz a altura de planta, 
possibilitando a seleção de genótipos de rendimento superior e estatura adequada. 
Maior herdabilidade para estatura nas primeiras gerações pode contribuir para uma 
efetiva seleção de plantas com arquitetura adequada.  
A análise dialélica por meio do Método 2, Modelo B de Griffing (1956), 
e os coeficientes de correlação de Pearson indicaram genitores com capacidade 
geral de combinação e combinações híbridas promissoras.  
A maximização da expressão do vigor híbrido conduz á hipótese de 
que deve-se conciliar alto número de locos em heterozigose no F1 a uma elevada 
capacidade de combinação entre os genitores, sendo que as combinações que 
apresentaram baixas depressões endogâmicas para rendimento de grãos por 
exemplo, tiveram maior participação de efeitos gênicos aditivos em relação aos não 
aditivos. Possivelmente na geração F2, os efeitos gênicos de dominância e epistasia 
contribuem para o aparecimento de plantas com características fenotípicas 
diferenciadas para determinada característica em questão, com maior ou menor 
depressão por endogâmia. 
Por fim, os resultados deste estudo indicam que linhagens anãs 
oriundas de programas de melhoramento genético nacionais promovem efeitos 
pleiotrópicos positivos sobre alguns componentes de rendimento, tornando possíveis 
seus usos na obtenção de genótipos promissores.  
Como forma de incrementar as informações obtidas nessa dissertação, 
sugere-se realizar novos trabalhos, como sugestão, identificar quais genes Rht estão 
presentes nas linhas anãs. 
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